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Abstrakt 

 Infekce zajícovců koronavirem SARS-CoV-2 a dalšími koronaviry 

 

Nedávno objevený koronavirus těžkého akutního respiračního syndromu 2 

(SARS-CoV-2) je vysoce přenosný a patogenní virus, který v posledních letech zapříčinil 

pandemii respiračního onemocnění COVID-19. Výzkumy ukázaly, že má tento virus 

zoonotický charakter a je schopen infikovat kromě člověka také velké množství 

hospodářsky, ale i chovatelsky významných zvířat. Potenciální hostitelský rezervoár 

SARS-CoV-2 mohou představovat i zajícovci (Lagomorpha). Jak u králíků (Oryctolagus 

cuniculus), tak i u zajíců (Lepus europaeus) a pišťuch (Ochotona princeps), byla 

prokázána schopnost viru navázat se na  jejich ACE2, který představuje hlavní cílový 

receptor viru. U králíků byla kromě laboratorně indukované infekce rovněž zaznamenána 

infekce přirozená. U ostatních zajícovců infekce pozorována nebyla. Kromě  

SARS-CoV-2 existují další druhy koronavirů, které přirozeně infikují zajícovce. Cílem 

této práce bylo shrnout základní poznatky o koronavirech, charakterizovat konkrétní 

zástupce koronavirů, které infikují zajícovce a popsat infekci zajícovců koronavirem 

SARS-CoV-2. V praktické části jsem pak měla za cíl detekovat protilátky proti 

koronaviru SARS-CoV-2 ve vybraných krevních vzorzcích zajíců ulovených na území 

ČR za využití sérologické metody ELISA. Vzorky, které po testování touto metodou 

vykazovaly potenciální možnost pozitivity byly odeslány na Výzkumný ústav 

veterinárního lékařství v Brně, kde metoda virus neutralizační test pozitivitu nepotrvdila. 

V tuto chvíli tedy neexistují nezvratné důkazy proto, že je SARS-CoV-2 schopen 

přirozeně infikovat zajíce a efektivně se šířit v jejich populaci.  
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Author’s abstract 

 SARS-CoV-2 and other coronaviruses of lagomorphs 

 

The recently discovered Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2 

(SARS-CoV-2) is a highly transmissible and pathogenic virus that has caused  

pandemic respiratory disease COVID-19 in recent years. Research has shown that this 

virus has zoonotic nature and is capable of infecting large numbers of livestock, in 

addition to humans.  Lagomorphs may represent a potential host reservoir of  

SARS-CoV-2. In rabbits (Oryctolagus cuniculus) as well as in hares (Lepus europaeus) 

and pikas (Ochotona princeps), the ability of the virus to bind to their ACE2, which 

represents the main target receptor of the virus, has been demonstrated. In addition to 

laboratory induced infection, natural infection has also been observed in rabbits. No 

infection was noted in other lagomorphs. In addition to SARS-CoV-2, there are other 

coronavirus species that naturally infect rabbits. The aim of this study was to summarize 

the basic knowledge about coronaviruses, to characterize specific representatives of 

coronaviruses that infect lagomorphs and to describe the infection of lagomorphs with 

SARS-CoV-2 coronavirus. In the experimental part, I aimed to detect antibodies against 

SARS-CoV-2 coronavirus in selected blood samples of hares hunted in the Czech 

Republic using ELISA serological method. Samples that showed potential positivity after 

testing with this method were sent to the Veterinary Research Institute in Brno, where the 

virus neutralization test did not confirm positivity. Therefore, there is no conclusive 

evidence at this time that SARS-CoV-2 is able to naturally infect hares and spread 

effectively in their population. 
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1. Úvod  

Koronaviry jsou různorodou skupinou virů, které infikují člověka a mnoho druhů 

domácích i volně žijících zvířat. U zvířat mohou koronaviry způsobovat mírné až závažné 

respirační, střevní či systémová onemocnění. U lidí způsobují navíc také zápal plic 

(Hasöksüz et al. 2020; Hu et al. 2021). Z taxonomického hlediska se koronaviry řadí  

do řádu Nidovirales, podřádu Cornidovirineae a čeledi Coronaviridae. Jedná se o skupinu 

jednovlákných RNA (ribonukleová kyselina, z anglického Ribonucleic Acid) virů 

s genomem pozitivní polarity (Ludwig & Zarbock 2020). Pojmenování „coronaviruses“ 

získaly díky své morfologii, jelikož při pohledu do elektronového mikroskopu 

připomínají korunu (Ye et al. 2020). S délkou 26 400–31 700 nt je genom koronavirů 

největším genomem ze všech známých RNA virů. Vůbec největším genomem mezi 

koronaviry disponuje koronavirus SW1 s 31 686 nt, který infikuje běluhy severní 

(Delphinapterus leucas) (Mihindukulasuriya et al. 2008).  

Koronaviry jsou rozděleny do 4 rodů: Alphacoronavirus, Betacoronavirus, 

Gammacoronavirus a Deltacoronavirus, přičemž alfakoronaviry a betakoronaviry 

infikují zejména savce (Mammalia), zatímco gammakoronaviry a deltakoronaviry 

infikují primárně ptáky (Aves) (Ludwig & Zarbock 2020). V současné době je známo  

7 druhů koronavirů, které způsobují infekce u lidí, z nichž 4 – HCoV 229E, HCoV NL63, 

HCoV HKU1 a HCoV OC43, obvykle způsobují příznaky nachlazení 

u imunokompetentních jedinců. Ostatní, konkrétně SARS-CoV (koronavirus těžkého 

akutního respiračního syndromu, z anglického Severe Acute Respiratory Syndrome 

Coronavirus) a MERS-CoV (koronavirus blízkovýchodního respiračního syndromu, 

z anglického Middle East Respiratory Syndrome Coronavirus) způsobují závažná 

respirační onemocnění SARS (těžký akutní respirační syndrom, z anglického Severe 

Acute Respiratory Syndrome) a MERS (blízkovýchodní respirační syndrom, 

z anglického Middle East Respiratory Syndrome) (Hasöksüz et al. 2020).  

Všechny zmíněné koronaviry mají zoonotický původ. Za primární přirozené 

hostitele koronavirů SARS-CoV, MERS-CoV, HCoV NL63a HCoV 229E se považují 

netopýři (Chiroptera), zatímco u HCoV OC43 a HCoV HKU1 se za primární hostitele 

považují hlodavci (Rodentia) (Cui et al. 2019). 
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Na konci roku 2019 se v čínském Wu-Chanu objevil nový vysoce přenosný  

a patogenní koronavirus, později označený jako SARS-CoV-2 (koronavirus těžkého 

akutního respiračního syndromu 2, z anglického Severe Acute Respiratory Syndrome 

Coronavirus 2), který způsobil celosvětovou pandemii akutního respiračního onemocnění 

COVID-19 (CoronaVirus Disease 2019) (Hu et al. 2021). Za doposud nejbližší příbuzné 

virové kmeny SARS-CoV-2 se nyní považují BANAL-52, BANAL-103 a BANAL-236, 

které byly nalezeny u vrápenců rodu Rhinolophus (konkrétně R. malayanus BANAL-52, 

R. pusillus BANAL-103 a R. marshalli BANAL-236). Shodnost v sekvenci domény 

vázající receptor RBD (z anglického Receptor-Binding Domain) je u BANAL-236 

96,9 % a u zbylých dvou kmenů až 97,4 % (Temmam et al. 2022). 

Pandemie COVID-19 otevřela otázky ohledně přenosu SARS-CoV-2 mezi zvířaty 

a lidmi. Rozsáhlá infekce lidské populace tímto virem představuje možnost reverzně 

zoonotického přenosu, kdy lidé pozitivní na SARS-CoV-2 mohou infikovat domácí nebo 

volně žijící zvířata, což potenciálně vede k vytvoření nových rezervoárů hostitelů. Mezi 

druhy, které se mohou přirozeně infikovat můžeme zařadit například kočky (Felis catus), 

psy (Canis lupus familiaris), křečky (Cricetus cricetus), fretky (Mustela putorius furo), 

norky (Mustela lutreola), tygry (Panthera tigris), lvy (Panthera leo), primáty (Primates), 

vydry (Aonyx cinerea) či jelence (Odocoileus virginianus) (McAloose et al. 2020; 

Trimpert et al. 2020; Animal and Plant Health Inspection Service 2021a; Animal and 

Plant Health Inspection Service 2021b; Oude Munnink et al. 2021; Račnik et al. 2021; 

Yaglom et al. 2021; Hale et al. 2022). Významným objevem je, že norci a jelenci 

běloocasý mohou virus přenášet mezi ostatními příslušníky svého druhu poté, co byli 

infikováni člověkem. V Dánsku a Norsku byl dokonce zaznamenán přenos z norků na 

lidi, což dokazuje potenciál sekundárního zoonotického přenosu (Lu et al. 2021; Oude 

Munnink et al. 2021; Rabalski et al. 2022; Hale et al. 2022; Vandegrift et al. 2022).  

Významný rezervoár pro zoonotické viry ve volné přírodě by mohli představovat  

i zajícovci (Preziuso 2020). Dle provedených experimetů Mykytyn et al. (2021) 

a Bosco-Lauth et al. (2021) je prokázáno, že virem SARS-CoV-2 mohou být nakaženi 

králíci, u nichž byla infekce navozena laboratorně, nicméně u nich probíhá 

asymptomaticky a velmi neefektivně. V roce 2022 prokázal tým vědců ve Francii též 

schopnost viru infikovat králíky přirozenou cestou, avšak provedené testy vykázaly velmi 

nízkou séroprevalenci a náchylnost k nákaze (Fritz et. al 2022). Tato práce se zaměřuje 

na infekci zajícovců koronavirem SARS-CoV-2 a dalšími koronaviry. Přirozená infekce 
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virem SARS-CoV-2 byla pozorována u králíků, nicméně u ostatních zajícovců nikoliv. 

Cílem této práce je vypracovat literární rešerši na téma koronavirových infekcí 

u zajícovců, otestovat vybrané vzorky sér zajíců na přítomnost protilátek proti koronaviru 

SARS-CoV-2 a tím přispět k rozšíření znalostí o možném novém rezervoáru hostitelů 

SARS-CoV-2 mezi volně žijícími zvířaty. Experiment probíhá za využití laboratorní 

testovací metody ELISA (enzymatická imunoanalýza, z anglického Enzyme-Linked 

Immunosorbent Assay), která se používá k detekci přítomnosti antigenů nebo protilátek 

v biologických vzorcích.  

  



- 4 - 

 

2. Cíle literární rešerše 

• Shrnout poznatky o koronavirech  

• Charakterizovat koronaviry infikující zajícovce 

• Popsat průběh nákazy koronavirem SARS-CoV-2 u zajícovců 
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3. Literární rešerše 

3.1 Zoonotické koronaviry 

3.1.1 Definice zoonóz 

Zoonózami nazýváme infekční onemocnění, která se přenáší ze zvířete na člověka 

(World Health Organization 2020). Tato onemocnění mohou být klasifikována podle 

toho, jaký druh patogenu je přenášen. Jsou jimi především viry, bakterie, paraziti, plísně, 

nebo priony (Chomel 2009). Nejobvyklejším způsobem nákazy je přímý kontakt se 

zvířaty, při kterém nás nebezpečný patogen infikuje buďto prostřednictvím vzduchu, 

prostřednictvím vektoru nebo kontaktem se zvířecími sekrety (Cross et al. 2019). Mezi 

nejčastější vektory můžeme řadit blechy (Siphonaptera), klíšťata (Ixodida) nebo komáry 

(Culicidae) (Chomel 2009), zatímco sekrety rozumíme moč, sliny, krev, mléko, trus nebo 

hnis (Hubálek & Rudolf 2014). Infekce ovšem může propuknout i nepřímým kontaktem, 

a to prostřednictvím jídla, vody, nebo prostředí, se kterými daný patogen přišel do styku 

(World Health Organization 2020). Zoonotické patogeny jsou rozšířené po celém světě. 

K přenosu nemoci ze zvířete na člověka může dojít kdekoliv žijí lidé, s nimiž mohou přijít 

zvířata do styku, ať už ve městech, nebo rurálních oblastech (Cross et al. 2019). 

Předpokládá se, že více než 6 z 10 případů známých infekčních onemocnění u lidí může 

být přenášeno zvířaty a až 3 ze 4 emergentních onemocnění u lidí pochází od zvířat 

(Centers for Disease Control and Prevention 2021). 

Emergentními zoonózami rozumíme nově se objevující zoonózy, které jsou nově 

rozpoznané, nově se vyvinuly, anebo se vyskytly již dříve, ale vykazují zvýšenou 

početnost nebo rozšíření zeměpisného, hostitelského nebo vektorového areálu. 

V posledních 70 letech bylo na seznam nově objevených zoonóz zapsáno minimálně 

250 zoonóz (Rahman et al. 2020). Některé patogeny, jako například HIV (virus lidské 

imunodeficience, z anglického Human Immunodeficiency Virus), začínají jako zoonózy, 

ale později mohou cirkulovat jen mezi lidmi. Další mohou zapříčinit opakované 

epidemie, příkladem může být bakteriální onemocnění salmonelóza a virové onemocnění 

Ebola. Jiné, jako je koronavirus SARS-CoV-2, který způsobuje onemocnění COVID-19, 

mají potenciál vyvolat globální pandemii (World Health Organization 2020). Přestože 
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velké množství původců zoonotických viróz spadá mezi RNA viry, existují i zoonózy, 

které jsou způsobeny i herpetickými či neštovičnými DNA (deoxyribonukleová kyselina, 

z anglického Deoxyribonucleic Acid) viry (Hubálek & Rudolf 2014).  

3.1.2 Původ koronavirů a jejich fylogeneze 

Lidské koronaviry byly objeveny a poprvé popsány v pozdních 60. letech 

minulého století britským virologem Davidem Tyrrellem, který poprvé v roce 1966 

izoloval kmen HCoV 229E z dýchacího traktu pacienta potýkajícího se s infekcí horních 

cest dýchacích (Tyrrell & Bynoe 1966). Avšak již dříve, konkrétněji na konci 30. let  

20. století, byly izolovány různé koronaviry z různých druhů zvířat např. myší  

(Mus musculus), skotu (Bos taurus), prasat (Sus scrofa), koček, psů nebo krocanů 

(Meleagris gallopavo) (Ye et al. 2020). Paralelně na tomto tématu pracoval i americký 

tým doktora McIntoshe, který věnoval svou práci lidským a zvířecím virům jako 

například IBV (virus infekční bronchitidy, z anglického Infectious Bronchitis Virus), 

MHV (virus myší hepatitidy, z anglického Mouse Hepatitis Virus), nebo TGEV (virus 

přenosné gastroenteritidy prasat, z anglického Transmissible Gastroenteritis Virus) 

(McIntosh et al. 1967). U těchto virů byla pomocí elektronového mikroskopu prokázána 

významná morfologická podobnost. Tato skupina byla později pojmenována jako 

koronaviry („corona“ – označující korunovitý vzhled povrchových výběžků) a oficiálně 

přijata jako nová čeleď (Tyrrell et al. 1975). 

International Committee on Taxonomy of Viruses (česky Mezinárodní výbor pro 

taxonomii virů) zařazuje koronaviry do řádu Nidovirales, podřádu Cornidovirineae 

a čeledi Coronaviridae. Tato čeleď je rozdělena na 3 podčeledi – Letovirinae, 

Orthocoronavirinae a Pitovirinae. V rámci podčeledi Orthocoronavirinae rozlišujeme 

4 hlavní rody koronavirů. Jedná se o rody Alphacoronavirus, Betacoronavirus, 

Gammacoronavirus a Deltacoronavirus (viz Obrázek 1) (International Committee on 

Taxonomy of Viruses 2022). Jsou to právě betakoronaviry, do kterých jsou zařazeny 

3 nejvýznamnější zástupci koronavirů jako jsou SARS-CoV, SARS-CoV-2 

a MERS-CoV, které způsobují onemocnění SARS, COVID-19 a MERS (Chan et al. 

2015). U všech těchto koronavirů považujeme netopýry za primární přirozené hostitele, 

nicméně k přenosu na člověka došlo prostřednictvím mezihostitelů. Podle Luan et. al 

(2020) je jím pro SARS-CoV oviječ maskovaný (Paguma larvata), pro MERS-CoV je to 



- 7 - 

 

velbloud jednohrbý (Camelus dromedarius) a v případě SARS-CoV-2 je 

předpokládaným mezihostitelem luskoun krátkoocasý (Manis pentadactyla) 

(Makarenkov et al. 2021), avšak další zdroj uvádí jako možného mezihostitele rovněž 

psíka mývalovitého (Nyctereutes procyonoides) (Xiao et al. 2021).  

Tyto 3 významné koronaviry patří do podrodu Sarbecovirus (SARS-CoV 

a SARS-CoV-2) a do podrodu Merbecovirus (MERS-CoV) (International Committee on 

Taxonomy of Viruses 2022). Obecně lze říci, že alfakoronaviry a betakoronaviry infikují 

pouze savce (Ludwig & Zarbock 2020), přičemž podle Umakanthan et al. (2020) tvoří 

hlavní evoluční rezervoár netopýři. Zbylé dva rody způsobují infekce především u ptáků, 

avšak příležitostně se vyskytují i u savců jako jsou velryby (Cetacea) či prasata (viz 

Obrázek 2) (Cui et al. 2019; Woo et al. 2012).  

Aktuální klasifikace koronavirů rozeznává 53 zástupců ve 28 podrodech 

(International Committee on Taxonomy of Viruses 2022). Koronaviry způsobují 

onemocnění u hospodářsky, ale i chovatelsky významných zvířat jako jsou například 

prasata, skot, kuři (Gallus gallus), psy a kočky. U lidí způsobují zástupci rodu 

alfakoronavirů a betakoronavirů (HCoV 229E, HCoV NL63, HCoV OC43, HCoV 

HKU1) celou řadu onemocnění od lehkých respiračních infekcí až po syndrom akutní 

dechové tísně ARDS (z anglického Acute Respiratory Distress Syndrome) (Umakanthan 

et al. 2020). Mezi nejvýznamnější koronaviry zvířat řadíme virus přenosné 

gastroenteritidy prasat TGEV (podrod Tegacovirus – rod Alphacoronavirus), virus 

prasečího epidemického průjmu PEDV (z anglického Porcine Epidemic Diarrhea Virus) 

(podrod Pedacovirus – rod Alphacoronavirus), prasečí deltakoronavirus PDCoV 

(z anglického Porcine Deltacoronavirus) (podrod Buldecovirus – rod Deltacoronavirus), 

virus myší hepatitidy MHV (podrod Embecovirus – rod Betacoronavirus), kočičí 

koronavirus FCoV (z anglického Feline Coronavirus) (podrod Tegacovirus – rod 

Alphacoronavirus), nebo virus infekční bronchitidy IBV (podrod Igacovirus – rod 

Gammacoronavirus) (International Committee on Taxonomy of Viruses 2022).  
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Obrázek 1 – Fylogenetický vývoj koronavirových taxonů s příklady hospodářsky 

významných zástupců (vytvořeno na základě taxonomického prohlížeče 

International Committee on Taxonomy of Viruses 2022). 

 

Obrázek 2 – Model vývoje rodů koronavirů s příklady hostitelského rozsahu 

(upraveno dle Woo et al. 2012). 

 

 



- 9 - 

 

3.2 Struktura koronavirů 

Viry z čeledi Coronaviridae mají kulovitý tvar s průměrem 120–160 nm  

(Colina et al. 2021). Koronaviry jsou obecně obalené jednovlákné nesegmentované RNA 

viry s genomem pozitivní polarity (Yang & Leibowitz 2015). Jejich genom je se svou 

délkou 26 400–31 700 nt považován za největší ze všech známých RNA virů  

(Ludwig & Zarbock 2020). Genom koronavirů obsahuje poměrně velké množství genů. 

Jsou jimi především dva dlouhé ORF (otevřené čtecí rámce, z anglického Open Reading 

Frames) ORF1a a ORF1b kódující dva velké polyproteiny pp1a a pp1b, které se později 

proteolyticky štěpí na 15–16 nestrukturních proteinů. ORF1a a ORF1b zaujímají až 70 % 

genomu koronaviru. Zbývajících 30 % genomu obsahuje geny pro strukturní proteiny S, 

E, M, a N (Liu et al. 2014; Chen et al. 2020). V závislosti na druhu pak může dále kódovat 

dalších 7–14 genů, které kódují různé další neesenciální virové proteiny. Tyto proteiny 

hrají roli při interakci s hostitelem, při modulaci buněčného prostředí a při překonávání 

hostitelské imunitní odpovědi (Masters 2006). 

Obal koronavirů tvoří charakteristické hroty kyjovitého tvaru odpovídající 

trimerům spike proteinu S, které určují typický korunovitý vzhled při pohledu do 

elektronového mikroskopu (Colina et al. 2021; Malik 2020). Uvnitř obalu se nachází 

spirálovitě symetrická nukleokapsida tvořená proteinem N (Colina et al. 2021). Takováto 

morfologie nukleokapsidy je mezi obalenými živočišnými RNA viry s pozitivní orientací 

neobvyklá (Malik 2020). K vytvoření strukturně kompletní virové částice jsou u většiny 

koronavirů nezbytné 4 strukturní proteiny – hrotový spike protein (S protein), 

membránový protein (M protein), nukleokapsidový protein (N protein) a obalový protein 

(E protein) (Malik 2020). U některých betakoronavirů, konkrétně u HCoV OC43, MHV 

nebo BCoV (Bovine Coronavirus), nacházíme také druhou menší vrstvu výběžků 

tvořenou doplňkovým proteinem HE (hemaglutinin-esteráza) (Lang et al. 2020; 

Klausegger et al. 1999). 

S virovým obalem jsou spojeny nejméně 3 strukturní proteiny: Membránový 

protein M a obalový protein E, které se podílejí na sestavování viru, zatímco spike protein 

S zprostředkovává vstup viru do hostitelské buňky (Li 2016). U většiny koronavirů je 

protein S štěpen proteázou furin hostitelské buňky na 2 samostatné polypeptidy S1 a S2. 

S1 nese velkou RBD a S2 tvoří stopku hrotu (Malik 2020). Kromě zprostředkování vstupu 
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viru do organismu je hrot rozhodujícím faktorem určujícím hostitelský rozsah a hlavním 

podnětem imunitních reakcí hostitele (Li 2016). 

Protein M se třemi transmembránovými doménami je nejhojnějším strukturním 

proteinem a určuje tvar virového obalu s malou N-koncovou glykosylovanou 

ektodoménou a mnohem větší C-koncovou endodoménou, která zasahuje 6–8 nm do 

virové částice. Studie ukázaly, že protein M existuje jako dimer a může zaujmout 2 různé 

konformace, které mu umožňují podporovat zakřivení membrány i vazbu nukleokapsidu 

(Malik 2020; Chen et al. 2020). 

Protein E je nejmenší ze všech strukturních proteinů (Malik 2020) a hraje roli při 

sestavování a uvolňování viru a také se podílí na virové patogenezi (Colina et al. 2021).  

Protein N obsahuje dvě domény – NTD (N-terminální doménu) a CTD  

(C-terminální doménu), z nichž obě mohou vázat genom RNA viru různými mechanismy 

(Chen et al. 2020). Předpokládá se, že optimální vazba RNA vyžaduje účast obou těchto 

domén. Podílí se také na sestavování viru a jeho pučení, což vede k úplné tvorbě virionu 

(Malik 2020).  

Koronavirus SARS-CoV-2 má typickou genomickou organizaci skupiny 

betakoronavirů (Bai et al. 2022). Sekvence genomu tohoto viru o přibližné velikosti  

29 891 bp ukázala, že virus obsahuje pozitivně orientované vlákno RNA, jehož genom 

obsahuje 5‘ čepičku a 3‘ poly-A konec a je zaobalen v proteinové nukleokapsidě  

(Wu et al. 2022; Kadam et al. 2021). Samotný virion má přibližnou velikost 80–120 nm 

(Yadav et al. 2021). Genom se skládá ze 14 funkčních ORF, obsahující 2 nekódující 

oblasti na obou stranách a několik oblastí, které kódují strukturní proteiny, nestrukturní 

proteiny a několik vedlejších proteinů. Genom SARS-CoV-2 kóduje 16 nestrukturních 

proteinů, 4 strukturní proteiny a 9 vedlejších proteinů (Bai et al. 2022). Translace většiny 

ORF SARS-CoV-2 probíhá prostřednictvím subgenomické RNA. Bylo prokázáno, že 

subgenomická RNA moduluje translační procesy hostitelské buňky a subgenomická 

transkripce může umožnit variabilitu v expresi virových strukturních proteinů a proteinů 

zapojených do patogeneze. Subgenomická RNA může také hrát roli ve virové evoluci, 

jelikož přepínání templátů může způsobit vysokou míru rekombinace (Long 2021). 

Strukturní proteiny S, E, M a N pro tvorbu virionu a vedlejší proteiny 3a, 3b, 6, 7a, 7b, 8, 

9b, 9c a 10, které jsou kódovány geny ORF3a, ORF3b, ORF6, ORF7a, ORF7b, ORF8, 

ORF9B, ORF9c a ORF10 (Khailany et al. 2020; Bai et al. 2022) jsou společně kódovány 
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30 % virového genomu na 3′konci (viz Obrázek 3) (Brant et al. 2021). Všechy funkce 

těchto vedlejších proteinů nejsou doposud zcela známé (Wu et al. 2022).  

 

3.2.1 Strukturní spike protein S koronaviru SARS-CoV-2 

Hrotový spike glykoprotein koronaviru SARS-CoV-2 je membránový protein 

typu I, který se skládá z 1273 aminokyselin a vykazuje různý stupeň zachování napříč 

čeledí Coronaviridae (Yadav et al. 2021). Tvoří trimer ukotvený k virové membráně 

transmembránovým segmentem a jeho vyčnívající velká ektodoména vytváří 

charakteristické útvary na povrchu virionu (Zhang et al. 2021). Právě tyto útvary virus 

používá k vlastnímu ukotvení na hostitelské buňce (Arya et al. 2021), a proto je spike 

protein považován za významný cíl při léčbě antivirotiky (Wu et al. 2022). Protein je silně 

glykosylovaný a každý protomer obsahuje 22 N-vázaných glykosylačních oblastí (Zhang 

et al. 2021). Skládá ze 2 funkčních podjednotek S1 a S2 (viz Obrázek 4), přičemž 

podjednotka S1 je zodpovědná především za vazbu na receptor hostitelské buňky  

a podjednotka S2 zprostředkovává membránovou fúzi. 

Podjednotku S1 lze dále rozdělit na NTD (N-terminální doménu), CTD-1  

(C-terminální doménu 1), CTD-2 (C- terminální doménu 2) a RBD. RBD je zodpovědná 

za rozpoznávání hostitelského receptoru ACE2 (angiotenzin konvertující enzym 2, 

Obrázek 3 – Genomická organizace viru SARS-CoV-2 (převzato z Kim et al. 2020). 
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z anglického Angiotensin Converting Enzyme 2) a skládá se ze 2 subdomén – jádrové 

struktury a prodloužené smyčky, která se nazývá motiv vázající receptor RBM 

(z anglického Receptor-Binding Motif). Právě tento komponent uskutečňuje většinu 

kontaktů s ACE2 (Yao et al. 2023). 

Podjednotka S2 se skládá z více strukturních složek zahrnující hydrofobní fúzní 

peptid FP (z anglického Fusion Peptide), heptadovou repetici HR1 a HR2 (z anglického 

Heptad Repeat 1, Heptad Repeat 2), transmembránovou doménu TM (z anglického 

Transmembrane Domain), centrální šroubovici CH (z anglického Central Helix), 

spojovací doménu CD (z anglického Connector Domain) a cytoplazmatický ocásek CT 

(z anglického Cytoplasmic Tail). Podjednotka S2 zaujímá 2 strukturálně odlišné 

konformační stavy – prefúzní a postfúzní, které představují nezbytné mezikroky 

k navázání viru na receptory svého hostitele (Arya et al. 2021). Na rozdíl od SARS-CoV 

a jiných betakoronavirů, obsahuje spike protein S SARS-CoV-2 mezi podjednotkami S1 

a S2 i místo pro štěpení furinem které štěpí transmembránová serinová proteáza 2 

TMPRSS2 (z anglického Transmembrane Protease Serine 2) (Yadav et al. 2021; Wu et 

al. 2022). 

Obrázek 4 – Struktura spike proteinu S ( převzato z Ünal & Yardimci 2021). 
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3.2.2 Mechanismus vstupu koronavirů do hostitelské buňky 

Vstup koronaviru do hostitelské buňky je klíčovým faktorem určujícím infekčnost  

a patogenezi viru. Aby virus vstoupil do hostitelské buňky, musí se nejprve navázat na 

její povrchový receptor, poté následuje vstup do endozomů, a nakonec dochází ke spojení 

virové a lyzozomální membrány (viz Obrázek 5) (Shang et al. 2020). 

Při infikaci buňky hraje klíčovou roli molekulární interakce spike glykoproteinu 

S umístěném na povrchu viru s receptorem ACE2, který se nachází na povrchu hostitelské 

buňky a představuje hlavní cílový receptor pro navázání viru na buňku (Lan et al. 2020; 

Arya et al. 2021; Ali & Vijayan 2020). Výzkumy ukázaly, že je to právě doména RBD, 

která má zásadní funkci v interakci a navázání podjednotky S1 na ACE2 hostitelské 

buňky. Rovněž bylo zjištěno, že tato interakce je provázena třikrát až čtyřikrát vyšší 

vazebnou afinitou u koronaviru SARS-CoV-2 oproti SARS-CoV, což vysvětluje jeho 

vyšší míru transmisibility a infekčnosti (Wrapp et al. 2020; Yan et al. 2020). ACE2 je 

široce distribuován v srdci, játrech, varlatech, ledvinách, střevech a dalších tkáních. Mezi 

další fyziologické funkce ACE2 patří regulace srdečního rytmu, funkce ledvin a kontrola 

krevního tlaku (Luan et al. 2020). Interakce mezi spike proteinem S, respektive jeho 

RBD, a receptorem ACE2 je klíčovým faktorem pro hostitelský rozsah a šíření viru, 

jelikož ACE2 je hostitelsky specifický – to znamená, že určuje, které druhy hostitelů 

může virus infikovat a následně se v nich replikovat (Liu et al. 2021). 

Aby byl virus schopný infikovat buňku, musí se nejprve proteiny podílející se na 

vstupu viru do buňky stabilizovat v energeticky výhodné konfiguraci. Virus následně 

podstupuje další konformační změny nutné pro spojení s buněčnou membránou. Tyto 

změny umožňují překonat vzájemnou odpudivost viru a hostitelské buňky. Podobně jako 

u SARS-CoV-2 a dalších koronavirů je tato konformační změna vedoucí k navázání 

ACE2 umožněna dvěma proteolytickými štěpícími kroky (Jackson et al. 2022). První 

z těchto kroků je lokalizován na hranici mezi podjednotkou S1 a S2, zatímco druhý štěpný 

krok probíhá přímo v podjednotce S2. U SARS-CoV jsou obě tato místa štěpena 

proteázami v cílové buňce. V případě SARS-CoV-2 je hranice S1 a S2 štěpena enzymem 

furin v buňce produkující virus, nicméně štěpení na místě S2 vyžaduje proteázy z cílové 

hostitelské buňky, jimiž jsou TMPRSS2 a katepsin L (Jackson et al. 2022). 



- 14 - 

 

Pro navázání podjednotky S1 na ACE2 je zásadní funkce RBD. V trimeru hrotu 

viru tvoří vrchol špičky 3 RBD, které mohou zaujímat 2 rozlišitelné konformace „nahoru" 

značící stav, kdy je receptor přístupný, a „dolů" pro stav, kdy je receptor nepřístupný (Yao 

et al. 2023). Poté, co se podjednotka S1 naváže na receptor, podjednotka S2 prochází 

postfúzní konformací. Nejprve se S1 a S2 oddělí díky proteolytickému účinku proteáz 

hostitele – serinové proteázy TMPRSS2 a cysteinové proteázy katepsin L, a pak 3 páry 

HR1 a HR2 trimerické S2 vytvoří strukturu ve tvaru spirály se 6 helixy. Tento přechod 

přibližuje virovou membránu k membráně hostitele, odhaluje hydrofobní fúzní peptid a 

činí tuto oblast přístupnou pro další proteolytické štěpení. Po štěpení se fúzní peptidy z 

každého protomeru spojí a sloučí se s hostitelskou membránou, což vede k začlenění 

virové RNA do hostitelské buňky (Arya et al. 2021).  

 

3.3 Patogenita a virulence  

Termíny patogenita a virulence jsou hojně využívány v mnoha vědeckých 

disciplínách, které se zaměřují na interakci mezi patogenem a hostitelem. Řadíme mezi 

ně například medicínu, epidemiologii, evoluční ekologii, nebo mikrobiologii, přičemž  

u každé z disciplín se definice patogenu, patogenity a virulence může lišit  

(Thomas & Elkinton 2004). Podle Kaishian et al. (2024) je patogen mikrob schopný snížit 

zdatnost (fitness) hostitele, a zároveň snížení kondice je výsledkem přímého 

mikrobiálního působení, nebo následné imunitní reakce hostitele. Obecně používaná 

definice patogena jako mikroba, který způsobuje nemoc v hostiteli, je nedostatečná, 

Obrázek 5 – Mechanismus vstupu SARS-CoV-2 do hostitelské buňky (převzato a 

upraveno dle Hartenian et al. 2020). 
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protože ne všechny patogeny způsobují klinické propuknutí nemoci (Casadevall & 

Pirofski 1999). Proto byl zaveden pojem virulence, který určuje stupeň patogenity 

(Gaugler 2002). Tento termín tedy vystihuje závažnost projevení příznaku nemoci 

(včetně smrti) a lze ho měřit pouze u infikovaných jedinců. Thomas a Elkinton (2004) 

navrhli vzorec pomocí nějž můžeme definovat patogenitu, který říká „Pro patogeny, které 

jsou schopné způsobit smrtelnou infekci platí, že jejich patogenitu můžeme vyjádřit jako 

podíl jedinců vystavených patogenu, kteří se stanou infikovanými a zemřou. To se rovná 

podílu jedinců vystavených patogenu, kteří se stanou infikovanými (infekčnost) krát podíl 

infikovaných jedinců, kteří zemřou (virulence). Infekčnost zahrnuje dvě složky – 

schopnost patogenu vstoupit do těla hostitele a schopnost šíření se v hostiteli 

(transmisibilita).“ 

  

 

Patogenita =
počet zemřelých 

počet vystavených patogenu
=

počet infikovaných

počet vystavených patogenu
×

počet zemřelých

počet infikovaných
 

 

Jinak řečeno: 𝐏𝐚𝐭𝐨𝐠𝐞𝐧𝐢𝐭𝐚 = 𝐢𝐧𝐟𝐞𝐤č𝐧𝐨𝐬𝐭 × 𝐯𝐢𝐫𝐮𝐥𝐞𝐧𝐜𝐞  

(Thomas & Elkinton 2004) 

 

Mezi vědci je hojně používaný systém měření infekčnosti pomocí ukazatelu 

TCID50 (Tissue Culture Infectious Dose 50 %). Jedná se o test replikace viru v buňkách 

pomocí titru, který je definován jako počet infekčních virových jednotek, které jsou 

schopné způsobit cytopatický efekt v 50 % buněčné kultury (Lei et al. 2021). Pro lepší 

pochopení může být příkladem výsledek později zmíněného experimetu Mykytyn et al. 

(2021), který říká, že minimální dávka koronaviru SARS-CoV-2 potřebná k vytvoření 

produktivní infekce u králíků byla 105 TCID50 (tedy 100 000 jednotek viru).  
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3.4 Koronaviry infikující zajícovce 

V současné chvíli není zaznamenáno mnoho koronavirů, které přirozeně infikují 

zajícovce. Podle dostupných studií lze říci, že existují 3 konkrétní koronaviry, které byly 

izolovány z králíků, přičemž dva z nich (viz Tabulka 1) jsou nejvýznamnější. Tyto viry 

jsou spojeny s různými patologickými projevy, jimiž jsou buď střevní onemocnění nebo 

pleurální efúze s myokarditidou (Domańska-Blicharz et al. 2020). Koronaviry byly 

zaznamenány u divokých králíků v Evropě i králíků domácích v Kanadě, Nizozemsku, 

Spojených státech, Číně, Španělsku a Francii. Přepokládá se, že až 8 % zajíců je nakaženo 

koronavirem, přičemž odpovědný původce pochází z rodu Alphacoronavirus 

(Gilmutdinov et al. 2020).  

 

3.4.1 RECV – Enterální koronavirus králíků  

Enterální koronavirus králíků RECV (z anglického Rabbit Enteric Coronavirus) 

byl poprvé izolován v Kanadě v roce 1980 ze vzorků trusu králíků trpících silným 

průjmem (Krogstad et al. 2005). Pomocí vizualizace elektronovým mikroskopem bylo 

zjištěno, že odpovědným původcem jsou částice sdílející některé morfologické vlastnosti 

s ostatními členy čeledi Coronaviridae, avšak ve většině případů nenesou známky 

typických povrchových projekcí (Descôteaux et al. 1985). O několik let později byl přesto 

RECV oficiálně přijatý mezi viry z rodu Betacoronavirus a podrodu Embecovirus  

(Domańska-Blicharz et al. 2020). Jedná se o virus, který se vyznačuje obecně nižší mírou 

úmrtnosti. RECV se replikuje v tenkém střevě. Jelikož se virus přenáší fekálně-orální 

cestou, zdrojem infekce jsou virové částice přítomné ve stolici králíků, a to včetně jedinců 

projevujících se klinicky normálně (Beltz 2022). Ukázalo se, že nejvíce náchylní k infekci 

jsou mladí králíci ve věku 3–8 týdnů (Domańska-Blicharz et al. 2020). 

Tabulka 1 – Koronaviry infikující králíky (převzato a upraveno dle Beltz 2022) 

Koronavirus Rod Cílový orgán Typické příznaky Míra úmrtnosti

RECV Betacoronavirus Tenké střevo Enteritida, průjem 3–40%

RbCoV Alphacoronavirus
Srdce, plíce, 

játra

Myokarditida, kongestivní srdeční 

selhání, pulmonální kongesce, 

hepatální kongesce

60%
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Králíci, jimž byla infekce navozená experimentálně orální cestou, vykazovali 

známky enteritidy (Beltz 2022). Mezi nejčastější projevy řadíme: vodnatý průjem, 

abdominální distenzi, rychlý úbytek na hmotnosti, dehydrataci, nafouknuté slepé střevo 

s tekutinou mléčné až hnědavé barvy či náhlou smrt (Krogstad et al. 2005; 

Kerr & Donnelly 2013). Pomocí histopatologického vyšetření lze pozorovat již během 

šesti hodin po navození infekce léze v tenkém střevě. Na povrchu enterocytů, které tvoří 

výstelku střevních klků, dochází k nekróze, což vede ke zkrácení klků. Nekróza byla 

pozorována i u M buněk imunitního systému nacházející se ve střevech, přičemž 

závažnost projevů se zhoršovala s postupujícím časem (Beltz 2022). Virové částice byly 

izolovány z trusu experimentálně infikovaných králíků až 29 dní po navození infekce 

(Krogstad et al. 2005). 

Zajímavostí je, že protilátky proti RECV podléhají zkřížené protilátkové reakci 

(cross-reakci) s lidským koronavirem HCoV 229E (Kerr & Donnelly 2013) a dalšími 

zvířecími druhy koronavirů jako například IBV, TGEV (Descôteaux et al. 1985), CCoV 

(koronavirus psů, z anglického Canine coronavirus) či MHV (Krogstad et al. 2005). 

Diagnóza může být potvrzena detekcí virálních částic ve stolici králíků s průjmem nebo 

pomocí charakteristických lézí při pitvě a histologickém vyšetření zažívacího traktu. 

V současné chvíli není známý dostupný sérologický test pro RECV, nicméně jej lze 

detekovat i pomocí komerčního testu na koronavirus psů. Použití sérologie je však 

omezené, protože zvířata s průjmem pravděpodobně neprojeví protilátkovou odpověď 

(Krogstad et al. 2005). 

 

3.4.2 RbCoV – Králičí koronavirus  

Králičí koronavirus RbCoV (z anglického Rabbit Coronavirus), známý také jako 

Stockholmský agens (Beltz 2022), byl poprvé zaznamenán v roce 1961, kdy se 

skandinávští výzkumníci setkali s občasnou úmrtností u králíků, kteří byli doposud 

používání k množení bakterie Treponema pallidum způsobující pohlavně přenosnou 

chorobu syfilis. Úmrtnost dosáhla 50 % v roce 1968 a v roce 1970 činila již 75 % 

(Small & Woods 1987). Odpovědný původce byl stejně jako v předchozím případě 

odhalen pomocí elektronové mikroskopie, při níž se zjistilo, že agens se projevuje velice 

podobnými morfologickými znaky s ostatními koronaviry. Provedení sérologických testů 
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potvrdilo, že se jedná o koronavirus, jelikož patogen cross-reagoval s lidskými 

alfakoronaviry HCoV 229E, HCoV OC43 a dalšími zvířecími koronaviry jako jsou FIPV 

(virus infekční peritonitidy koček, z anglického Feline Infectious Peritonitis Virus), 

CCoV nebo TGEV. Na základě těchto výsledků byl virus později oficiálně přijat mezi 

alfakoronaviry (Small & Woods 1987; Domańska-Blicharz et al. 2020; Beltz 2022).  

Imunofluorescenční barvení s použitím protilátek anti-229E ukázalo fluorescenci 

v mezibuněčných tkáních myokardu. Toto zjištění indikuje, že srdce je cílovým orgánem 

viru. Účinnost séra byla ztracena po ošetření éterem, což naznačuje přítomnost obaleného 

virionu (Small & Woods 1987). Králičí koronavirus způsobuje onemocnění zvané 

infekční kardiomyopatie králíků (Small et al. 1979). Průběh infekce můžeme rozdělit do 

2 fází – akutní (2–5 dní), projevující se zejména dilatací pravé ventrikulární srdeční 

komory a plicním edémem, a subakutní (6–12 dní), která se projevuje dilatací obou 

srdečních ventrikulárních komor a srdečním selháním (Edwards et al. 1992). U králíků, 

jimž byla infekce navozena inokulačně, se mezi 24–48 hodinami zvýšila rektální teplota 

na více než 41°C. Horečka byla doprovázena výrazným poklesem tělesné hmotnosti 

a poklesem příjmu potravy i vody. S nárustem teploty bylo možné pozorovat matnost 

skléry a těžkou kongesci očních spojivek a duhovky. V některých případech byly zjevné 

příznaky hyfému nebo chemózy. U přeživších jedinců se oční změny postupně vyrovnaly 

a oči se jevily jako normální 2–4 týdny po inokulaci. U králíků s hyfémem došlo 

k vyjasnění očí kolem 12. dne (Small & Woods 1987). První 4 dny jsou pro nemocného 

králíka kritické. Během této doby dochází k dilataci pravé ventrikulární komory 

s krevními sraženinami v epikardu a endokardu, objevují se léze na srdci, plicích, brzlíku, 

bránici, slezině a na lymfatických uzlinách. V rané fázi dochází také k plicnímu edému 

s 10–50 ml čiré až slámově zbarvené tekutiny. S přežitím více než prvních 4 dnů objem 

tekutiny opět klesá a vyznačuje se serosanguinozním charakterem. 

Dalšími významnými příznaky jsou kongesce plicních laloků a jater. Uvádí se, že 

úmrtí spojená s infekcí vrcholí právě 4. dnem, pak mortalita klesá a zase se zvyšuje mezi 

6.–8. dnem po navození infekce (Small & Woods 1987; Edwards et al. 1992). Celková 

míra úmrtnosti při pokusech dosáhla 64 % (27 % v akutní fázi a 37 % v subakutní fázi) 

(Edwards et al. 1992). 
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3.4.3 RbCoV HKU14 – Králičí koronavirus HKU14 

Králičí koronavirus RbCoV HKU14 je poměrně nedávno objeveným virem. Jedná 

se o zástupce rodu Betacoronavirus, který byl poprvé popsán v roce 2012, když se virus 

objevil v králících na tržištích s živými zvířaty v provincii Kuang-tung v jižní Číně. 

Předpokládá se, že HKU14 je vzdáleně příbuzný s RbCoV způsobujícím myokarditidu. 

Stejně jako v předchozím případě bylo zjištěno, že RbCoV HKU14 může podléhat  

cross-reakci s lidským HCoV OC43. Zajímavostí je, že tento koronavirus lze snadno 

kultivovat v lidské buněčné kultuře HRT-18G, což je ve skutečnosti mezi koronaviry, až 

na případ SARS-CoV, výjimečné. Infekce králíků tímto virem probíhá zejména 

asymptomaticky, jelikož u žádného z pozorovaných infikovaných jedinců se neobjevily 

žádné klinické příznaky propuknutí onemocnění (Lau et al. 2012). 

 

3.4.4 Ostatní koronaviry zajícovců 

Monchatre-Leroy et al. (2017) zkoumala prevalenci koronavirů volně žijících 

zvířat v Evropě a v králících divokých prokázala přítomnost několika dalších 

betakoronavirů a alfakoronavirů. Studie prevalence těchto virů u 291 jedinců ukázala, že 

22 z nich (7,56 %) se potýká s nějakým druhem koronaviru. Většina těchto virů sdílela 

vysokou míru příbuznosti s ostatními koronaviry. U 17 případů to bylo zejména  

s RbCoV HKU14 a s alfakoronavirem zajíců (94–98 %) a 5 sekvencí vykázalo identitu 

96–97 % s alfakoronavirem hlodavců UKMa2. Přestože tento výzkum zmiňuje 

alfakoronavirus zajíců, nepodařilo se mi vyhledat další relevatní zdroje, které by blíže 

specifikovaly tento virus.  
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3.5 SARS-CoV-2 u zajícovců 

Studie Preziuso et al. (2020), která se zaměřila na zjišťování náchylnosti zajícovců 

ke koronaviru SARS-CoV-2 prokázala, že tito savci mohou být k infekci skutečně 

náchylní. K testům byly použity data sekvencí ACE2 králíků a pišťuch pik, která byla 

následně porovnána s dalšími druhy savců s různým stupněm náchylnosti k infekci, mezi 

nimi psi, kočky, fretky, křečíci čínští (Cricetulus griseus), myši, křečci a potkani (Rattus 

norvegicus). Sekvence ACE2 člověka byla použita jako referenční hodnota. Analýza 

ukázala, že ACE2 zmiňovaných zajícovců vykazuje vysokou afinitu ke spike proteinu S 

SARS-CoV-2. Sekvence ACE2 králíků a koček vykazovaly nejvíce podobnosti 

s lidským, nicméně pišťuchy prokázaly nejmenší podobnost. Podobně jako u koček, 

ACE2 králíků vykazuje méně substitucí než lidský v oblastech, které se podílejí na vazbě 

se spike proteinem S. Jinými slovy nemění svoji strukturu tolik jako u lidí, což může viru 

umožňovat navázat se pevněji a potenciálně tak usnadnit infekci.  

Nedávná studie z února roku 2024 potvrdila schopnost koronaviru SARS-CoV-2 

navázat se na ACE2 i u zajíců, a to velmi podobnou afinitou jako je tomu u králíků (Shi 

et al. 2024). Data těchto dvou studií nám tedy naznačují, že u celé taxonomické skupiny 

zajícovů, včetně čeledí zajícovitých (Leporidae) a pišťuchovitých (Ochotonidae) existuje 

potenciální riziko infekce, přesto stále chybí poměrně velké množství experimentálních 

ověření, které by infekci potvrdily.  

Jeden z experimetů, který se této problematice věnoval, byl proveden týmem vědců 

Mytytyn et. al (2021). Její výzkum sledoval průběh infekce 3 jedinců novozélandských 

bílých králíků po inokulaci virem o koncentraci 106 TCID50 po dobu 21 dní. Všechna 

sledovaná zvířata prošla od inokulace procesem sérokonverze, nicméně žádný jedinec 

nevykazoval klinické známky infekce. Bylo zjištěno, že virová RNA se v těle zvířat 

nacházela po dobu 21 dní v nosní dutině, 14 dní v hltanu a 9 dní v konečníku. Vylučování 

infekčního viru z nosní dutiny trvalo 7 dní a z hltanu pouhý 1 den. Dále se testovaly  

3 skupiny králíků po inokulaci virem různých koncentrací (106 TCID50, 105 TCID50  

a 104 TCID50). Po 4 dnech byly prováděny výtěry, následně byla zvířata usmrcena  

a podrobena pitvě. Všechna zvířata, která byla inokulována dávkou 106 TCID50, měla 

pozitivní nález virové RNA v nosní dutině a v hltanu po dobu nejméně 4 dnů. Zvířata 

inokulovaná dávkou 105 TCID50 měla pozitivní nález RNA v nosní dutině po dobu 

nejméně 4 dnů a v hltanu po dobu nejméně 3 dnů, ale v konečníku nebyla zjištěna žádná 
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RNA. Tito jedinci rovněž vylučovali infekční virus z nosní dutiny po dobu 3 dnů. Králíci 

inokulovaní dávkou 104 TCID50 nevylučovali žádnou detekovatelnou virovou RNA, 

proto lze říci, že minimální dávka viru potřebná k navození produktivní infekce byla  

105 TCID50, což je relativně vysoká hodnota. Toto zjištění naznačuje, že přenos viru mezi 

králíky probíhá velice neefektivně. Histologická analýza plic usmrcených zvířat ukázala, 

že v oblasti alveolů došlo lokálně k mírnému až středně silnému nárůstu počtu 

alveolárních makrofágů. Kromě toho byla pozorována také lokálně rozptýlená přítomnost 

neutrofilů. V plicích nebyla nalezena žádná virová RNA, a to ani u jedinců vystavených 

největší dávce viru.  

Dalším výzkumem věnujícím se otázce infekce králíků koronavirem SARS-CoV-2 

je Fritz et al. (2022). Ten sledoval séroprevalenci 144 jedinců králíků, sloužících jako 

domácí společníci, tedy zkoumal možnost jejich přirozené infekce. K experimentu použil 

metodu multiplexní imunoanalýzy MIA (z anglického Multiplex ImmunoAsaay), 

přičemž sledované vzorky pocházely z období 2. až 3. epidemiologické vlny ve Francii. 

U nich se testovala pozitivita na protilátky proti spike proteinu S jako celku a dále jen na 

jeho součást RBD. Výzkum ukázal, že pouze 1 jedinec byl pozitivní na obě sledované 

složky a 1 jedinec jen na antigen RBD. Žádné z pozitivně testovaných zvířat 

nevykazovalo během odběru vzorků klinické příznaky onemocnění. Za použití 

nejpřísnějšího kritéria pozitivity, tedy pozitivita na obě sledované složky, dosáhla 

séroprevalence pouhých 0,7 %. V případě, že kritérium pro pozitivitu bylo posunuto jen 

na složku RBD, dosáhla séroprevalence hodnoty 1,4 %. 

 Sérologickou metodu testování vzorků králíků využila i Pomorska-Mól et al. 

(2021).V tomto experimentu bylo během probíhající pandemie onemocnění COVID-19 

v rozmezí června 2020 až února 2021 testováno celkem 29 vzorků z králíků domácích, 

kteří pocházeli ze středovýchodního Polska. Tyto vzorky byly testovány za využití 

ELISA metody, avšak žádný z nich nevykazoval séropozitivitu.  
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4. Cíle praktické části 

• Detekovat protilátky proti SARS-CoV-2 v séru zajíců ulovených v ČR 

pomocí ELISA 
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5. Materiál 

Materiálem pro praktickou část bakalářské práce se staly vzorky krve zajíců 

střelených při mysliveckých honech v různých částech ČR (viz Obrázek 6). Získané 

vzorky byly přepraveny do laboratoře Fakulty tropického zemědělství k následné 

analýze. Jejich celkový počet dosáhl 204. Veškeré materiály byly shromážděny během 

podzimu a zimy roku 2022.  

 

 

  

Obrázek 6 – Zobrazení lokalit sběru vzorků na mapě ČR (1 – Šlapanice u Brna,  

2 – Kněžice u Městce Králové, 3 – Miroslav, 4 – Skrbeň, 5 – Březí, 6 – Tábor,  

7 – Mikulov, 8 – Vážany Nad Litavou). (zdroj mapy – www.d-maps.com) 
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6. Metodika 

6.1 Metodika literární rešerše 

K vyhledávání informací v literární části bakalářské práce jsem použila databáze 

Web of Science, Scopus, PubMed a Google Scholar. Dále byly informace získávány 

z internetových stránek relevantních institucí World Health Organisation, International 

Committee on Taxonomy of viruses apod. Ověření latinských názvů různých druhů zvířat 

a jejich taxonomické zařazení jsem kontrolovala dle mezinárodní encyklopedie rostlin, 

hub a živočichů BioLib. Výběr použitých citovaných referencí jsem učinila skrze klíčová 

slova jako jsou „Origin of coronaviruses“, „Structure of coronaviruses“, „Coronaviruses 

in animals“, „Zoonoses“, „Coronavirus in rabbit“, „SARS-CoV-2 in animals“ a „SARS-

CoV-2 in Lagomorpha“. Celkový počet referencí, ze kterých jsem čerpala informace 

dosáhl 85. Veškeré reference jsou citovány v souladu s citačními pravidly Fakulty 

tropického zemědělství pomocí vzoru časopisu Conservation Biology a stylu APA.  

6.2 Metodika praktické části 

Získané vzorky krve zajíců jsem odstředila v centrifuze, abych získala krevní sérum. 

Sérum jsem následně testovala metodou ELISA za použití proteinu A, který zde fungoval 

jako detektor přítomnosti zaječích imunoglobulinů. V případě, že protein A tyto 

protilátky rozpozná, znamená to, že vzorek může být interpretován jako potenciálně 

pozitivní. Validaci testu jsem prováděla pomocí pozitivní a negativní kontroly, přičemž 

jako pozitivní kontrolu jsem použila lidské sérum člověka naočkovaného proti  

SARS-CoV-2 a jako negativní kontrolu jsem použila destilovanou vodu. Výsledky testu 

jsem zpracovala pomocí dat, která byla vyhodnocena zařízením ELISA Reader na Fakultě 

agrobiologie, potravinových a přírodních zdrojů. Tyto výsledky byly následně 

prezentovány v tabulkách (viz Tabulka 2–8 v kapitole 7. Výsledky), ze kterých byly 

vytvořeny odpovídající grafy (viz Obrázek 7–13 v kapitole 7. Výsledky). Každá tabulka 

a každý graf zobrazují data z jednotlivých mikrotitračních destiček. Za pozitivní vzorek 

byl považován takový, který měl dvakrát vyšší hodnotu než negativní kontrola a zároveň 

jeho hodnota dosahovala minimálně 85 % hodnoty pozitivní kontroly nebo byla vyšší. Na 

základě výsledků byla vypočítána prevalence výskytu koronavirů u zajíců. Podezřelé 
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vzorky, které vyšly po testu ELISA jako pozitivní, byly následně odeslány do Brna na 

VÚVeL (Výzkumný ústav veterinárního lékařství) k prozkoumání pomocí metody virus 

neutralizační test VNT (z anglického Virus Neutralization Test).  

 

Postup testu ELISA:  

1. Vzorky krevních sér jsem naředila s roztokem PBS (Phosphate Buffered Saline) 

v poměru 1:800. 

2. Následně jsem naředila antigen SARS-CoV-2 s roztokem PBS v poměru 1:2000. Do 

každé jamky připravených mikrotitračních destiček jsem poté přidala 100 µl 

vzniklého roztoku.  

3. Destičky jsem vložila na 3 hodiny na třepačku při pokojové teplotě. 

4. Následovalo třikrát opakované vyplachování oplachovacím pufrem o koncentraci 

0,05 %. Pufr jsem nejříve připravila naředěním 250 ml PBS se 125 µl neiontového 

detergentu Tween20 (Polyoxyethylene-20 Sorbitan Monolaurate).  

5. Přidala jsem 100 µl BSA (Bovine Serum Albumin) do každé jamky a vložila na 

2 hodiny na třepačku při pokojové teplotě. 

6. Následovalo třikrát opakované vypláchování oplachovacím pufrem. 

7. Do destiček jsem přidala vzorky naředěných krevních sér. Destička má celkem  

96 jamek a je rozdělena na sloupce označené 1–12 a řádky označené A–H. Každý 

jednotlivý vzorek byl vložen do 3 jamek příkladným způsobem 1A-1B-1C,  

2A-2B-2C atd., z jejichž hodnot se následně počítal průměr. První a poslední 3 jamky 

byly vyhrazeny pro pozitivní a negativní kontrolu. Celkem bylo tedy možné použít 

30 vzorků pro jednu destičku. 

8. Destičky jsem vložila přes noc do lednice. 

9. Následně jsem připravila roztok sloučením 100 µl proteinu A s 2% BSA. Do každé 

jamky jsem přidala 100 µl vzniklého roztoku a dala na 3 hodiny na třepačku při 

pokojové teplotě. 

10. Poté jsem znovu třikrát vyplachovala destičky oplachovacím pufrem. 

11. Dále jsem přidala 50 µl substrátu TMB (Tetramethylbenzidine) a nechala 15 minut 

reagovat. Reakce proběhla viditelně zmodráním vzorků. 

12. Po 15 minutách jsem reakci zastavila přidáním 50 µl 2M H2SO4 a vzorky zežloutly. 

13. Následovalo vyhodnocení dat na přístroji ELISA Reader.  
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7. Výsledky  

Zcelkového počtu 204 vzorků vyšlo po testu ELISA 12 vzorků jako potenciálně 

pozitivních (viz Tabulka 2–8 a Obrázek 7–13). 

Obrázek 7 – Přehled výsledků z 1. mikrotitrační destičky. Potenciálně pozitivní 

vzorky jsou zde červeně označené. V tomto případě se jedná o vzorky 17, 19 a 26. 

No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,68659 0,69409 0,70337 0,69468 0,00841

1 SKR Skrbeň 783 35 26.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34595 0,34944 0,40472 0,36670 0,03297

2 SKR Skrbeň 783 35 26.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38351 0,39682 0,41720 0,39918 0,01697

3 3 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,45935 0,47974 0,47207 0,47039 0,01030

4 4 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,55119 0,54781 0,59049 0,56316 0,02373

5 5 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30338 0,33274 0,34386 0,32666 0,02091

6 6 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,40386 0,43977 0,45430 0,43264 0,02596

7 7 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,34394 0,40318 0,39068 0,37927 0,03123

8 8 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,48533 0,52926 0,49749 0,50403 0,02268

9 9 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,45865 0,50880 0,51866 0,49537 0,03218

10 SKR Skrbeň 783 35 26.11.2022 Lepus europaeus serum 0,49239 0,42921 0,52696 0,48285 0,04957

11 11 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,39156 0,42881 0,45257 0,42431 0,03075

12 12 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,41824 0,48144 0,52251 0,47406 0,05252

13 13 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,41845 0,41105 0,45541 0,42830 0,02376

14 14 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,41870 0,42110 0,45038 0,43006 0,01764

15 15 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,32615 0,33180 0,36949 0,34248 0,02356

16 16 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,42754 0,40220 0,38588 0,40521 0,02099

17 17 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,64918 0,65571 0,66417 0,65635 0,00752

18 SKR Skrbeň 783 35 26.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37583 0,37777 0,35912 0,37091 0,01025

19 19 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,67699 0,76010 0,66385 0,70031 0,05219

20 20 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,40614 0,44086 0,38913 0,41204 0,02637

21 21 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,39411 0,39414 0,40337 0,39721 0,00534

22 SKR Skrbeň 783 35 26.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38147 0,43477 0,38516 0,40047 0,02976

23 23 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43578 0,38961 0,37165 0,39901 0,03308

24 24 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28301 0,31151 0,27416 0,28956 0,01952

25 25 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,46684 0,43444 0,42377 0,44168 0,02243

26 26 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,62634 0,59768 0,58371 0,60258 0,02173

27 27 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,34547 0,35556 0,29702 0,33268 0,03129

28 28 Březí 691 81 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43224 0,46869 0,37846 0,42646 0,04539

29 1 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,41180 0,43542 0,42495 0,42406 0,01184

30 2 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,35356 0,37300 0,35804 0,36153 0,01018

- 0,37114 0,34530 0,36198 0,35947 0,01310
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,71945 0,71386 0,75099 0,72810 0,02002

31 3 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,33351 0,32923 0,32389 0,32888 0,00482

32 4 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,45009 0,43310 0,51095 0,46471 0,04093

33 5 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,48679 0,47699 0,47794 0,48057 0,00540

34 6 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,36075 0,38397 0,39782 0,38085 0,01873

35 7 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,26828 0,29363 0,30213 0,28801 0,01761

36 8 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,34771 0,40179 0,40368 0,38439 0,03178

37 9 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28353 0,29891 0,30567 0,29604 0,01135

38 10 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,36686 0,41071 0,36347 0,38035 0,02635

39 11 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28706 0,37478 0,30578 0,32254 0,04620

40 12 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,39780 0,47531 0,38955 0,42089 0,04731

41 13 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30880 0,31824 0,32368 0,31691 0,00753

42 14 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43899 0,37067 0,38584 0,39850 0,03588

43 15 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,27543 0,25565 0,28925 0,27344 0,01689

44 16 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28561 0,29894 0,35057 0,31171 0,03431

45 17 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28197 0,28892 0,30237 0,29109 0,01037

46 18 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30258 0,33199 0,34252 0,32570 0,02070

47 19 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,44192 0,39363 0,41686 0,41747 0,02415

48 20 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,37905 0,36722 0,36379 0,37002 0,00801

49 21 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28151 0,32945 0,24509 0,28535 0,04231

50 22 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,64918 0,44573 0,46951 0,52147 0,11123

51 23 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,39242 0,31296 0,37094 0,35877 0,04110

52 24 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,32690 0,37597 0,33823 0,34703 0,02569

53 25 Tábor 390 01 03.12.2022 Lepus europaeus serum 0,29854 0,29119 0,26222 0,28398 0,01920

54 1 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30188 0,30916 0,31428 0,30844 0,00623

55 2 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,38896 0,34429 0,31839 0,35055 0,03570

56 3 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,36182 0,33387 0,35894 0,35154 0,01537

57 4 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,35991 0,35361 0,34821 0,35391 0,00586

58 5 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,40134 0,39236 0,38545 0,39305 0,00797

59 6 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,52733 0,47545 0,41360 0,47213 0,05694

60 7 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43291 0,37284 0,40879 0,40485 0,03023

- 0,33849 0,26162 0,30963 0,30325 0,03883
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Tabulka 3 – Přehled vzorků a výsledků z 2. mikrotitrační destičky 

Obrázek 8 – Přehled výsledků z 2. mikrotitrační destičky. V tomto případě žádné 

vzorky neodpovídají kritériu pro pozitivitu. 
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ + 0,67086 0,70327 0,73186 0,70200 0,03052

61 8 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,35927 0,34739 0,38248 0,36305 0,01785

62 9 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,76154 0,72349 0,71848 0,73450 0,02355

63 10 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,46073 0,47847 0,48244 0,47388 0,01156

64 11 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,35199 0,33184 0,33431 0,33938 0,01099

65 12 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30018 0,34947 0,31662 0,32209 0,02510

66 13 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,32116 0,33286 0,32433 0,32612 0,00605

67 14 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum missed 0,36638 0,38553 0,37596 0,01354

68 15 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,49959 0,52591 0,51206 0,51252 0,01317

69 16 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30286 0,33409 0,35089 0,32928 0,02437

70 17 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43652 0,39301 0,39917 0,40957 0,02354

71 18 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28389 0,29634 0,29851 0,29291 0,00789

72 19 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,34837 0,36452 0,35380 0,35556 0,00822

73 20 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,43879 0,40849 0,45389 0,43372 0,02312

74 21 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,28063 0,25914 0,24977 0,26318 0,01582

75 22 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,47042 0,47309 0,61796 0,52049 0,08442

76 23 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,44027 0,45190 0,43551 0,44256 0,00843

77 24 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,33158 0,45099 0,37850 0,38702 0,06016

78 25 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,46258 0,43176 0,46711 0,45382 0,01924

79 26 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,34950 0,37811 0,35622 0,36128 0,01496

80 27 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,47033 0,47256 0,47381 0,47223 0,00176

81 28 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,30009 0,29308 0,32601 0,30639 0,01735

82 29 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,25862 0,29801 0,33226 0,29630 0,03685

83 30 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,52197 0,50631 0,53071 0,51966 0,01236

84 31 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,38177 0,34689 0,31143 0,34670 0,03517

85 32 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,36713 0,33019 0,36665 0,35466 0,02119

86 33 Mikulov 692 01 10.12.2022 Lepus europaeus serum 0,63358 0,60754 0,62441 0,62184 0,01321

87 1 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,55843 0,53106 0,51047 0,53332 0,02406

88 2 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,33663 0,29114 0,28747 0,30508 0,02738

89 3 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,43818 0,45553 0,43551 0,44307 0,01087

90 4 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32794 0,36706 0,35715 0,35072 0,02034

- 0,36408 0,31999 0,29164 0,32524 0,03650
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Tabulka 4 – Přehled vzorků a výsledků z 3. mikrotitrační destičky 

Obrázek 9 – Přehled výsledků z 3. mikrotitrační destičky. Potenciálně pozitivní 

vzorky jsou zde červeně označené. V tomto případě se jedná o vzorky 9 a 33. 
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,61403 0,64486 0,63873 0,63254 0,01632

91 5 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28618 0,36195 0,29680 0,31498 0,04103

92 6 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28517 0,29048 0,28441 0,28669 0,00331

93 7 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,62697 0,61211 0,64441 0,62783 0,01617

94 8 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31522 0,31609 0,30004 0,31045 0,00903

95 9 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31806 0,34408 0,34834 0,33683 0,01639

96 10 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,36149 0,35959 0,37460 0,36523 0,00817

97 11 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,30476 0,27664 0,31299 0,29813 0,01906

98 12 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,58618 0,63488 0,61804 0,61303 0,02473

99 13 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,48899 0,49152 0,48829 0,48960 0,00170

100 14 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,65221 0,69666 0,61752 0,65546 0,03967

101 15 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,33953 0,36089 0,40159 0,36734 0,03153

102 16 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,36791 0,39471 0,38728 0,38330 0,01384

103 17 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28214 0,29307 0,31863 0,29795 0,01873

104 18 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38866 0,40056 0,40389 0,39770 0,00801

105 19 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,63436 0,60689 0,60971 0,61699 0,01511

106 20 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,27923 0,28260 0,25905 0,27363 0,01274

107 21 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,25838 0,30444 0,27154 0,27812 0,02372

108 22 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37324 0,41707 0,40206 0,39746 0,02227

109 23 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,40338 0,36434 0,43731 0,40168 0,03651

110 24 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,35100 0,36485 0,34614 0,35400 0,00971

111 25 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,40333 0,41574 0,39341 0,40416 0,01119

112 26 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,35963 0,43061 0,36924 0,38649 0,03851

113 27 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,44571 0,45839 0,49332 0,46581 0,02466

114 28 Vážany 682 01 19.11.2022 Lepus europaeus serum 0,45492 0,49443 0,41953 0,45629 0,03747

- 0,25674 0,25849 0,23561 0,25028 0,01273
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Tabulka 5 – Přehled vzorků a výsledků z 4. mikrotitrační destičky 

Obrázek 10 – Přehled výsledků ze 4. mikrotitrační destičky. Potenciálně pozitivní 

vzorky jsou zde červeně označené. V tomto případě se jedná o vzorky 7, 12, 14 a 19. 
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,70425 0,72738 0,74228 0,72464 0,01916

1 1S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,35414 0,36043 0,37464 0,36307 0,01050

2 2S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,23996 0,25266 0,24158 0,24473 0,00691

3 5S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,36469 0,36522 0,36814 0,36602 0,00186

4 6S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28001 0,27469 0,27521 0,27664 0,00293

5 7S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37306 0,38001 0,38172 0,37826 0,00459

6 8S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,44615 0,46015 0,43926 0,44852 0,01064

7 9S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,39121 0,38976 0,41686 0,39928 0,01524

8 10S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38502 0,39718 0,40891 0,39704 0,01195

9 11S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37268 0,34796 0,35566 0,35877 0,01265

10 13S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,53129 0,53196 0,56646 0,54324 0,02011

11 15S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26292 0,27560 0,27946 0,27266 0,00865

12 16S Šlapanice 664 51 12.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37084 0,38383 0,36827 0,37431 0,00834

13 1K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34475 0,32223 0,33396 0,33365 0,01126

14 2K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,41288 0,41012 0,42180 0,41493 0,00610

15 3K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31858 0,34450 0,33192 0,33167 0,01296

16 4K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,24597 0,28766 0,26249 0,26537 0,02099

17 5K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34609 0,35328 0,34308 0,34748 0,00524

18 6K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,25761 0,27836 0,24839 0,26145 0,01535

19 7K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26577 0,25123 0,25450 0,25717 0,00763

20 8K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31193 0,29812 0,29773 0,30259 0,00809

21 9K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26604 0,26192 0,29251 0,27349 0,01660

22 10K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,30327 0,30320 0,33018 0,31222 0,01556

23 11K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,47031 0,46839 0,49801 0,47890 0,01657

24 12K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,23614 0,25583 0,25367 0,24855 0,01080

25 13K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,54268 0,49476 0,48010 0,50585 0,03273

26 14K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37949 0,37044 0,37723 0,37572 0,00471

27 15K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26891 0,26349 0,26124 0,26455 0,00394

28 16K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,27854 0,27191 0,27433 0,27493 0,00336

29 17K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32071 0,35715 0,33649 0,33812 0,01827

30 18K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31448 0,32478 0,31167 0,31698 0,00690

- 0,32246 0,35056 0,29320 0,32207 0,02868
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Plate 5

Tabulka 6 – Přehled vzorků a výsledků z 5. mikrotitrační destičky 

Obrázek 11 – Přehled výsledků z 5. mikrotitrační destičky. V tomto případě žádné 

vzorky neodpovídají kritériu pro pozitivitu. 
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,82556 0,83331 0,78308 0,81398 0,02704

31 19K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32910 0,29937 0,29145 0,30664 0,01985

32 20K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28648 0,26428 0,25164 0,26747 0,01764

33 21K Kněžice 289 02 18.11.2022 Lepus europaeus serum 0,27682 0,27886 0,26037 0,27202 0,01014

34 1M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37760 0,38541 0,36903 0,37735 0,00819

35 2M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32301 0,33635 0,34412 0,33449 0,01068

36 3M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,42518 0,33624 0,35049 0,37064 0,04777

37 4M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,39688 0,46132 0,40599 0,42140 0,03487

38 6M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,54207 0,54155 0,55334 0,54565 0,00666

39 7M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,30723 0,32106 0,31367 0,31399 0,00692

40 8M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32261 0,33514 0,35586 0,33787 0,01679

41 9M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,41876 0,42008 0,41019 0,41634 0,00537

42 10M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,54267 0,53409 0,54274 0,53983 0,00497

43 11M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,32793 0,33079 0,33570 0,33147 0,00393

44 12M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,58046 0,55546 0,56242 0,56611 0,01290

45 13M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31781 0,33134 0,31929 0,32281 0,00742

46 14M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,53975 0,55709 0,57071 0,55585 0,01552

47 15M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34325 0,34426 0,33347 0,34033 0,00596

48 16M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,51646 0,30898 0,32678 0,38407 0,11500

49 17M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37269 0,39035 0,37411 0,37905 0,00981

50 18M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,83830 0,82862 0,88262 0,84985 0,02879

51 19M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,36165 0,30308 0,44517 0,36997 0,07141

52 21M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,33844 0,30789 0,32500 0,32378 0,01531

53 22M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,41231 0,40777 0,44127 0,42045 0,01817

54 23M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26398 0,28724 0,25194 0,26772 0,01794

55 24M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31574 0,30463 0,30925 0,30987 0,00558

56 25M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,25210 0,28354 0,30549 0,28038 0,02684

57 26M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37436 0,40603 0,37078 0,38372 0,01940

58 27M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,51572 0,29753 0,30383 0,37236 0,12419

59 28M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,42740 0,40303 0,42445 0,41829 0,01330

60 29M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,44796 0,44618 0,44648 0,44687 0,00095

- 0,33091 0,31354 0,32944 0,32463 0,00963
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Tabulka 7 – Přehled vzorků a výsledků z 6. mikrotitrační destičky 

Obrázek 12 – Přehled výsledků z 6. mikrotitrační destičky. Potenciálně pozitivní 

vzorek je zde červeně označen. V tomto případě se jedná o vzorek 18M. 
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Tabulka 8 – Přehled vzorků a výsledků ze 7. mikrotitrační destičky 
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No. ID Location ZIP Date Species Sample type Mean S.D.S

+ 0,63698 0,62899 0,65211 0,63936 0,01174

61 30M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,29509 0,25806 0,26816 0,27377 0,01914

62 31M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,29586 0,29462 0,28840 0,29296 0,00400

63 32M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,41530 0,41658 0,39930 0,41039 0,00963

64 33M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,54156 0,51242 0,53961 0,53120 0,01629

65 34M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38483 0,37824 0,34958 0,37088 0,01874

66 35M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37759 0,39506 0,34539 0,37268 0,02520

67 36M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,54429 0,57203 0,53950 0,55194 0,01756

68 37M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31056 0,25843 0,26469 0,27789 0,02846

69 38M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34254 0,29346 0,34263 0,32621 0,02836

70 40M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,38721 0,32357 0,33739 0,34939 0,03347

71 41M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,52908 0,51957 0,62016 0,55627 0,05553

72 42M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37473 0,33095 0,49435 0,40001 0,08458

73 43M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,40793 0,34637 0,40974 0,38801 0,03608

74 44M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37298 0,30184 0,35221 0,34234 0,03658

75 45M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,48781 0,52925 0,51682 0,51129 0,02127

76 46M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,48944 0,47591 0,50629 0,49055 0,01522

77 47M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,37041 0,32871 0,42275 0,37396 0,04712

78 48M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34794 0,29528 0,30632 0,31651 0,02777

79 49M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,29553 0,28971 0,28982 0,29169 0,00333

80 50M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,25614 0,25164 0,23872 0,24883 0,00904

81 51M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31349 0,26224 0,29650 0,29074 0,02611

82 54M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,31261 0,33885 0,35258 0,33468 0,02031

83 55M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,34843 0,32230 0,30367 0,32480 0,02248

84 56M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,29043 0,28366 0,29422 0,28944 0,00535

85 57M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,28994 0,29790 0,26514 0,28433 0,01709

86 58M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,26758 0,29806 0,28286 0,28283 0,01524

87 59M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,30870 0,29553 0,30664 0,30362 0,00708

88 60M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,25094 0,23314 0,25207 0,24538 0,01062

89 61M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,50309 0,44689 0,44570 0,46523 0,03280

90 65M Miroslav 671 72 27.11.2022 Lepus europaeus serum 0,27109 0,28134 0,28319 0,27854 0,00652

missing negative control - data used from negative control Plate 6 0,33091 0,31354 0,32944 0,32463 0,00963
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Obrázek 13 – Přehled výsledků ze 7. mikrotitrační destičky. Potenciálně pozitivní 

vzorky jsou zde červěně označené. V tomto případě se jedná o vzorky 36M a 41M.  
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8. Diskuse 

V tomto experimentu byla testována krevní séra 204 volně žijících zajíců 

ulovených v ČR na přítomnost protilátek proti koronaviru SARS-CoV-2 za využití 

sérologické metody ELISA. V testu jsem na základě stanoveného kritéria pro pozitivitu, 

kdy se za pozitivní vzorek považoval takový, který měl dvakrát vyšší hodnotu než 

negativní kontrola a zároveň jeho hodnota dosahovala minimálně 85 % hodnoty pozitivní 

kontroly nebo byla vyšší, interpretovala celkem 12 vzorků jako potenciálně pozitivní 

na protilátky proti koronaviru SARS-CoV-2. Nejvyšší míru možné pozitivity vykazují 

vzorky ze 4. mikrotitrační destičky (viz Obrázek 10 v kapitole 7. Výsledky), kde 

z celkového počtu 24 testovaných vzorků 3 vzorky (označené jako 7, 12, a 19) téměř 

dosahují hodnoty pozitivní kontroly a 1 (označený jako 14) ji převyšuje. Další potenciálně 

pozitivní vzorky jsem zaznamenala z 1. mikrotitrační destičky (viz Obrázek 7 v kapitole 

7. Výsledky). Zde jako potenciálně pozitivní vyšly 3 vzorky z 30 (označené jako 17, 19 

a 26), které rovněž téměř dosahují hodnoty pozitivní kontroly nebo ji převyšují. 

 Následující mikrotitrační destičky 3 a 7 (viz Obrázek 9 a 13 v kapitole 

7. Výsledky) vykazují u 2 vzorků možnost pozitivity. Jedná se o vzorky označené jako  

9 a 33 (viz Obrázek 9 v kapitole 7. Výsledky) a vzorky označené jako 36M a 41M (viz 

Obrázek 13 v kapitole 7. Výsledky). Mikrotitrační destička 6 (viz Obrázek 12 v kapitole 

7. Výsledky) rovněž vykazuje možnost pozitivity u 1 vzorku označeného jako 18M. 

Oproti tomu žádné z hodnot vzorků z 2. a 5. mikrotitrační destičky neodpovídaly kritériu 

pro pozitivitu. Celkově lze říci, že nejvyšší míra pozitivity byla pozorována na lokalitě 

Číslo 

lokality

Název 

lokality PSČ

Datum 

sběru

Počet 

vzorků

Pozitivní

 vzorky Prevalence (%)

1 Šlapanice u Brna 664 51 12.11.2022 12 0 0,00

2 Kněžice u Městce Králové 289 02 18.11.2022 21 0 0,00

3 Miroslav 671 72 27.11.2022 57 3 5,26

4 Skrbeň 783 35 26.11.2022 5 0 0,00

5 Březí 691 81 03.12.2022 23 3 13,04

6 Tábor 390 01 03.12.2022 25 0 0,00

7 Mikulov 692 01 10.12.2022 33 2 6,06

8 Vážany nad Litavou 682 01 19.11.2022 28 4 14,29

204 12 5,88Celkem

Tabulka 9 – Přehled celkových výsledků z jednotlivých lokalit. 
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Vážany nad Litavou (viz Tabulka 9 v kapitole 7. Výsledky), kde hodnota prevalence 

dosahuje 14,29 % (4 potenciálně pozitivní vzorky z 28 testovaných). Celková prevalence 

všech testovaných vzorků pak dosahuje 5,88 % (12 potenciálně pozitivních vzorků  

z 204 testovaných). Nutno však dodat, že se počet získaných vzorků z různých lokalit 

významně lišil. Například z lokality Skrbeň bylo testováno jen 5 vzorků, zatímco 

z lokality Miroslav to bylo 57.  

Přestože některé vzorky testované pomocí metody ELISA vykazovaly přítomnost 

protilátek proti SARS-CoV-2, následné ověření pomocí virus neutralizačního testu, který 

byl proveden na VÚVeL v Brně pozitivitu nepotvrdilo u žádného z analyzovaných 

vzorků. Lze tedy říci, že všechny testované vzorky jsou negativní na protilátky  

SARS-CoV-2 a zajíci pravděpodobně neprodělali infekci, což zároveň reflektuje 

výsledky studií Fritz et al. (2022) a Mykytyn et al. (2021), které prokázaly velice 

omezenou citlivost zajícovců ke  koronaviru SARS-CoV-2. Negativní výsledky po 

testování ELISA metodou zaznamenala i Pomorska-Mól et al. (2021), která  

z 29 testovaných vzorků na přítomnost protilátek proti SARS-CoV-2 u zajícovců 

nezaznamenala séropozitivitu u žádného z nich. 

Možným vysvětlením těchto falešně pozitivních reakcí může být zkřížená 

protilátková reakce, kdy protilátky proti jiným koronavirům reagují s antigeny  

SARS-CoV-2, podobně jako tomu bylo u RECV a RbCoV, jejichž protilátky detekovaly 

antigen koronavirů HCoV 229E, HCoV OC43, MHV, IBV, TGEV, FIPV, nebo CCoV 

(Small et al. 1979; Descôteaux et al. 1985; Small & Woods 1987; Kerr & Donnelly 2013). 

Křížová reaktivita je známý fenomén v sérologii a může vést k nejednoznačným nebo 

falešně pozitivním výsledkům. Jak ukázal tento experiment, neutralizační test byl zde 

nezbytný k posouzení relevance sérologických výsledků. Na základě těchto výsledků lze 

říci, že ačkoliv dostupné studie (Preziuso et al. 2020; Shi et al. 2024) prokázaly 

u zajícovců teoretickou citlivost receptoru ACE2 ke koronaviru SARS-CoV-2, a to 

dokonce i  vyšší vazebnou afinitou, než je tomu u člověka, zajícovci pravděpodobně 

nehrají významnou roli v epidemiologii SARS-CoV-2. 

Nejenže tento experiment neprokázal u zajíců přítomnost protilátek proti SARS-

CoV-2, výsledky ukázaly možnou pozitivitu k protilátkám jiného druhu koronaviru. 

Monchatre-Leroy et al. (2017), která sledovala prevalenci koronavirů v králících 

divokých v Evropě zaznamenala u 22 z 291 jedinců (7,56 %) přítomnost nějakého druhu 

koronaviru. Bylo zjištěno, že velká většina z nich vykazuje vysokou míru podobnosti 
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(94–98 %) s již známým druhem betakoronaviru králíků RBCoV HKU14 

a s alfakoronavirem zajíců. Přes skutečnost, že tato studie naznačuje existenci 

konkrétního druhu koronaviru, který přirozeně infikuje zajíce, nepodařilo se mi dohledat 

další relevantní zdroje, které by virus blíže specifikovaly. Nicméně na základě výsledků 

provedeného sérologického testu je možné konstatovat, že pokud ELISA test detekoval 

protilátky zaměřené na jiný typ koronaviru, výsledky tohoto experimentu s prevalencí 

5,88 % jsou téměř v souladu s výsledky prezentovanými ve zmíněné studii. Mírný rozdíl 

v procentuálním zastoupení pozitivních vzorků tohoto experimentu oproti Monchatre-

Leroy et al. (2017) může být vysvětlen například geografickými rozdíly, různorodostí 

vzorků či testováním v jiném časovém období. Monchatre-Leroy et al. (2017) pracovala 

se vzorkem z širší geografické oblasti, která zahrnovala západní a střední Francii, kdežto 

tato studie analyzovala vzorky pocházející zejména z Jihomoravského kraje ČR, který 

představuje výrazně menší geografickou oblast.  

Navzdory širokému využití zajícovců v laboratorním výzkumu, jako domácích 

společníků, v produkci potravin nebo v myslivosti, stále existuje poměrně omezené 

množství dat, která by poskytla bližší infomace o jejich infekci koronavirem  

SARS-CoV-2 i dalšími koronaviry. Relevantní výzkumy zkoumající koronaviry, které se 

přirozeně vyskytují u zajícovců pocházejí již z období 70. až 80. let minulého století 

(Small et al. 1979; Descôteaux et al. 1985; Small & Woods 1987), což je poměrně dlouhá 

doba. Proto navrhuji, aby se možné pokračování této studie zaměřilo na analyzování 

širšího spektra vzorků z celé oblasti ČR, ve kterých by byly představené sekvence 

konkrétních druhů koronavirů, které se u zajíců vyskytly. Rovněž k posouzení  

potenciální přirozené infekce zajícovců koronavirem SARS-CoV-2 navrhuji analyzovat 

vzorky pocházející z urbanistických oblastí, zejména z hustě osídlených městských čtvrtí, 

kde zajíci přicházejí do přímého kontaktu s lidmi, jelikož v takovém prostředí by mohlo 

docházet k vyššímu riziku přenosu patogenu mezi zvířaty a lidmi oproti volné přírodě. 

Tento předpoklad vychází z pozorovaných incidentů ve farmových chovech norků 

v Norsku a Dánsku, kde byl zaznamenán vzájemný přenos infekce SARS-CoV-2 mezi 

lidmi a chovanými norky (Lu et al. 2021; Oude Munnink et al. 2021; Rabalski et al. 2022).  
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9. Závěr 

Tato práce se v rámci literární rešerše zaměřila na shrnutí dosavadních poznatků  

o koronavirech, zejména o zástupcích, které přirozeně infikují zajícovce. Na základě 

dostupných studií lze říci, že existují 3 konkrétní druhy koronavirů, které byly izolovány 

z králíků (RECV, RBCoV, RBCoV HKU14) a 1 druh blíže nespecifikovaného 

alfakoronaviru, který přirozeně infikuje zajíce. S ohledem na nedávnou pandemii 

onemocnění COVID-19, způsobené koronavirem SARS-CoV-2, byly také prezentovány 

nejnovější infomace o infekci zajícovců tímto virem. Bylo zjištěno, že vazebná afinita 

spike proteinu S k receptoru ACE2 králíků je silnější než u člověka, avšak přirozená 

i laboratorně navozená infekce u králíků probíhá bez klinických příznaků a velice 

neefektivně. 

V návaznosti na literární rešerši byl proveden výzkum na přítomnost protilátek proti 

SARS-CoV-2 u vybraných krevních vzorků zajíců ulovených na území ČR. Experiment 

probíhal za využití metody ELISA, kdy byl k detekci zaječích imunoglobulinů použit 

protein A, který se vyznačuje širší specifitou. Výsledky testu vyhodnotily celkem  

12 z 204 (odpovídající prevalenci 5,88 %) vzorků jako pozitivní. Nicméně následná 

analýza na VÚVeL v Brně, která měla tuto skutečnost ověřit pomocí metody virus 

neutralizační test, přítomnost protilátek blokujících replikaci SARS-CoV-2 u žádného ze  

vzorků nepotvrdila. Proto je možné konstatovat, že zkoumaní zajíci infekci koronavirem 

SARS-CoV-2 zřejmě neprodělali. 

Rovněž lze říci, že ačkoliv výsledky jiných experimentů ukazují možnost infekce 

zajícovců koronavirem SARS-CoV-2, neexistují důkazy proto, že zajícovci hrají nějakou 

roli v šíření tohoto koronaviru. 

Na závěr bych ráda zmínila, že výzkum koronavirů, včetně SARS-CoV-2 u zajícovců 

je potřeba stále více prohlubovat, neboť v tuto chvíli neexistuje příliš mnoho relevantních 

zdrojů, které by se tomuto tématu věnovaly. Pokračování tohoto výzkumu bych ráda 

zaměřila na analýzu vzorků zajíců a králíků, kteří byli v užším kontaktu s lidmi a existuje 

zde tedy potenciálně vyšší riziko infekce než ve volné přírodě.  
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