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Vplyv infekcie SARS-CoV-2 na detskú populáciu v porovnaní s dospelými nie je doteraz presne objasnený. Dete-
gované prahové hodnoty cyklu (Ct) pri RT-qPCR SARS-CoV-2 diagnostike sú nepriamoúmerné vírusovej záťaži 
– test nepriamo kvantifikuje počet kópií vírusovej RNA vo vzorke. Cieľom tejto štúdie bolo determinovať a šta-
tisticky podložiť možnú koreláciu medzi rozdielnymi priemernými Ct hodnotami a vekom pozitívne testovaných 
jedincov v kategorizovaných skupinách maloletých a dospelých.
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Evaluation of the frequency, positivity and Ct values   of SARS-CoV-2 detection in Slovakia during the COVID-19 
pandemic – children versus adults
The impact of SARS-CoV-2 infection on the pediatric population compared to adults is not yet clearly understood. 
The detected cycle threshold values (Ct) in RT-qPCR SARS-CoV-2 diagnostics are inversely proportional to the 
viral load – the test indirectly quantifies and determines the number of viral RNA copies in the sample. This study 
aimed to determine and statistically substantiate a possible correlation between different average Ct values and 
the age of positively tested individuals in the categorized groups of children, adolescents and adults.
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Úvod
Ako je už v súčasnosti známe, ochorenie COVID-19 vyvo-

lané vírusom SARS-CoV-2 spôsobilo celosvetovú pandémiu, 
ktorá viedla ku globálnej núdzovej situácii v oblasti verejné-
ho zdravotníctva z dôvodu vysokej rýchlosti šírenia infekcie, 
širokého spektra klinických prejavov vo všetkých vekových 
skupinách a vysokej úmrtnosti najmä u dospelých osôb(1).

Takisto je známe, že prvotne boli kontrolné opatrenia na 
Slovensku aj vo svete zamerané na detekciu a následnú izo-
láciu potvrdených prípadov a taktiež karanténu kontaktných 
osôb pozitívnych prípadov(2). Sekvenovanie genómu SARS-
CoV-2 umožnilo vývoj testu reverznej transkripčnej polyme-
rázovej reťazovej reakcie v reálnom čase (RT-qPCR) na detek-
ciu a relatívnu kvantifikáciu vírusovej nálože. Táto technika je 
aktuálne stále zlatým štandardom pre diagnostiku ochorenia 
COVID-19. RT-qPCR diagnostika deteguje rôzne štrukturálne 
oblasti kódované génmi: S (Spike), E (Envelope), N (Nucleoca-
psid), RdRp (RNA-dependent RNA polymerase) a ORF1ab (po-
lyprotein). Vo všeobecnosti boli RT-qPCR diagnostické súpra-
vy primárne navrhnuté pre kvalitatívnu detekciu SARS-CoV-2 
(„detegovaná“ alebo „nedetegovaná“ prítomnosť SARS-CoV-2 
transkriptov), no uvádzané prahové hodnoty cyklu (Ct) repre-
zentujúce počet cyklov amplifikácie potrebných na to, aby 
fluorescenčný signál prekročil úroveň pozadia, je možné vy-
užiť na semikvantitatívny odhad vírusovej nálože(3).

Ct hodnoty sú nepriamoúmerné vírusovej náloži a  po-
skytujú možnosť kvantifikácie počtu kópií vírusovej nukleo-
vej kyseliny (RNA) vo vzorkách(4,5). Hodnoty sú ovplyvnené 
preanalytickými, analytickými a postanalytickými premen-
nými. Správna interpretácia týchto faktorov je rozhodujúca 
pre odhad korelácie medzi vírusovou záťažou a závažnos-
ťou ochorenia. Systematický prehľad klinickej užitočnosti 
prahových hodnôt cyklu naznačil, že Ct hodnoty sú užitočné 
na predpovedanie klinického výsledku u pacientov s ocho-
rením COVID-19(5,6).

Už na začiatku pandémie existoval predpoklad, že do-
spelí jedinci budú mať závažnejší priebeh SARS-CoV-2 in-
fekcie ako deti, informácie o etiológii choroby u detí však 
boli obmedzené. To prinieslo dlhé obdobia karantén, zatvá-
rania škôl, prechodov na online výučbu, čoho následkom 
boli/sú početné psychologické a  sociálno-emocionálne 
komplikácie u  maloletých(7,8). Okrem problémov s  dušev-
ným zdravím boli u  žiakov s  distančnou výučbou zazna-
menané zmeny týkajúce sa nezdravého priberania na váhe, 
oneskorenej imunizácie či prudkého nárastu počtu novo-
vzniknutého diabetu 2. typu. Tieto priame dôsledky zatvo-
renia škôl môžu byť predzvesťou dlhodobých komplikácií 
vrátane zníženej priemernej dĺžky života školákov(8). Po-
chopenie charakteristík a  klinických prejavov ochorenia  
COVID-19 u detí je preto kľúčové.
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Nedávny systematický prehľad a metaanalýza zahŕňajú-
ca 37 štúdií o ochorení COVID-19 u detí potvrdila predchá-
dzajúce tvrdenia o  relatívne miernom priebehu ochorenia 
u  mladších detí, ktorých symptómy zahŕňajú najčastejšie 
horúčku (48,5 %) a kašeľ (40,6 %)(9), čo pravdepodobne sú-
visí s nižšou vírusovou záťažou u detských pacientov v po-
rovnaní s dospelými jedincami(10). Už v úvode pandémie bolo 
preukázané, že SARS-CoV-2 využíva na vstup do hostiteľskej 
bunky proteín prítomný na jej povrchu, enzým konvertujúci 
angiotenzín 2 (ACE2). Štúdie naznačujú, že expresia ACE2 je 
závislá od tkaniva aj veku, pričom najvyššia expresia ACE2 
je v  nosovom epiteli zdravých dospelých jedincov. Nižšia 
expresia ACE2 je, naopak, detegovaná v horných a dolných 
dýchacích cestách u  detí, na základe čoho sa predpokla-
dá, že tieto rozdiely prispievajú k zníženiu závažnosti ocho-
renia u detí. Autori Yoshida a kol. výsledkami ich nedávne-
ho výskumu naznačujú, že za obmedzenú replikáciu vírusu 
a progresiu ochorenia COVID-19 u detí zodpovedajú vyššie 
detské vrodené interferónové reakcie(11). Doteraz však nie je 
úplne jasné, prečo má ochorenie COVID-19 u detí zvyčajne 
miernejší charakter.

Cieľom tejto štúdie bolo posúdiť koreláciu medzi epide-
miologickými znakmi u detí a dospelých jedincov. Výsled-
ky zahŕňajú dáta z diagnostického testovania SARS-CoV-2 
na Slovensku s rozsahom definovaným mierou vykonaných 
testov v laboratóriách Medirex, a. s. Počet údajov z tejto štú-
die je robustný a predstavuje viac ako 1,4 milióna hodnote-
ných RT-qPCR testov. Dátumový výber údajov zahŕňa celú ča-
sovú os masívnej SARS-CoV-2 detekcie v rámci Slovenskej 
republiky. Zaujímali nás najmä parametre z hľadiska rozdie-
lov v pozitivite a vo vírusovej záťaži (odhadované pomocou 
hodnôt Ct) medzi charakterizovanými vekovými podskupina-
mi. Naše poznatky o trendoch pandémie v kontexte vekových 
podskupín v slovenskej populácii možno využiť na efektívnej-
šie nastavenie diagnostiky aj manažmentu opatrení pri prí-
padných budúcich epidémiách/ pandémiách.

Metódy
Štúdia analyzovala dáta poskytnuté akreditovaným labo-

ratóriom Medirex, a. s. Údaje predstavujú výsledky 1 420 572 
RT-qPCR testov jedincov pred plánovanou hospitalizáciou, je-
dincov s príznakmi ochorenia a/alebo kontaktom s pozitívne 
testovanou osobou, jedincov po pozitívnom výsledku anti-
génového testu(12), samoplatcov bez selekcie; z dátumového 
obdobia od marca 2020 do septembra 2022.

Automatizovaná izolácia nukleovej kyseliny (RNA) na mag-
netických časticiach bola uskutočnená pomocou súprav Se-
ra-Xtracta Virus /Pathogen Kit (Cytiva) a Zybio Nucleic Acid 
Extraction Kit (Zybio) s využitím systému KingFisher™ Flex 

Purification System (Thermo Scientific) a Zybio EXM 3000 
Nucleic Acid Isolation System/ Zybio EXM 6000 Nucleic Acid 
Isolation System (Zybio). Testovanie sa uskutočnilo metó-
dou RT-qPCR s použitím súprav COVID-19 Real Time Mul-
tiplex RT-PCR Kit (Labsystems Diagnostics), SARS-CoV-2 
Nucleic Acid Detection Kit (Zybio) a  Real Time Multiplex 
RT-PCR Kit (Liferiver) pomocou qPCR platforiem ABI 7500 
(Fast) Real-Time PCR System (Applied Biosystems), Quant-
Studio 5 a QuantStudio 6 Real-Time PCR System (Thermo-
Fisher). Údaje získané pre každý test zahŕňali denné číslo 
vzorky, dátum odberu, ID pacienta, vek, pohlavie, miesto od-
beru vzorky, výsledok testu a v prípade pozitívneho výsledku 
aj hodnotu Ct vírusového génu E – hraničná hodnota do 40 
(pre kit SARS-CoV-2 Nucleic Acid Detection Kit (Zybio) ale-
bo 41 (pre kity Real Time Multiplex RT-PCR Kit (Labsystems 
Diagnostics) a Real Time Multiplex RT-PCR Kit (Liferiver) – 
t. j. sekvencia nukleovej kyseliny bola identifikovaná v čase, 
keď PCR prešla 39 alebo 40 cyklami. Hodnota Ct bola spo-
lu s pozitívnym výsledkom testu laboratóriom Medirex, a. s., 
uvádzaná a archivovaná od 3. decembra 2020, čo vysvetľuje 
nižšiu početnosť pozitívnych PCR testov s uvedenou Ct hod-
notou v porovnaní s celkovým počtom pozitívnych PCR tes-
tov v rámci tejto štúdie.

Údaje boli kategorizované do 5 skupín podľa veku, resp. 
úrovne navštevovanej školy: novorodenci + batoľatá + deti 
predškolského veku (0 – 5 r.), žiaci ZŠ (6 – 13 r.), žiaci SŠ (14 
– 19 r.), študenti VŠ + dospelí (20 – 65 r.) a seniori (> 65 r.).

Na porovnanie kategórií údajov a kontrolu korelácií údajov 
boli využité štatistické testy. Na porovnanie hodnôt pozitivi-
ty bol použitý Fisherov exaktný test a na porovnanie hodnôt 
Ct Welchov t-test medzi vekovými kategóriami. Spolu bolo 
vykonaných 20 štatistických testov, na základe tohto počtu 
bola aplikovaná Bonferroniho korekcia pre úpravu prahu vý-
znamnosti p-hodnoty – ako prahová hodnota bola využitá 
hodnota 0,0025 namiesto 0,05.

Výsledky
Celková pozitivita analyzovaných testov predstavovala 

24,64 % (350 067 testov), pričom najvyššiu mieru pozitivi-
ty (nad 30 %) dosiahli vekové kategórie: 6 – 13 r., 14 – 19 r. 
(tabuľka 1). Na základe Fisherovho exaktného testu bolo 
preukázané, že rozdiely v pozitivite medzi všetkými dvojica-
mi vekových skupín boli signifikantne významné (p-hodno-
ta < 0,0025).

Obrázok 1 znázorňuje rozdelenie Ct hodnôt v závislosti 
od veku jedincov. Husľový graf preukazuje postupné znižo-
vanie hodnôt mediánu Ct spolu so zvyšujúcim sa vekom ka-
tegorizovaných skupín, výnimkou je veková skupina seniorov 
> 65 r. Najvyššia hodnota mediánu Ct bola zistená vo veko-

Tabuľka 1. Počet pozitívnych/negatívnych RT-qPCR testov a celková pozitivita pre jednotlivé vekové kategórie.

Veková skupina Počet pozitívnych testov Počet negatívnych testov Celkový počet testov Pozitivita (%)
0 – 5 r. 6 563 23 474 11,079 21,85 %

6 – 13 r. 36 882 63 656 18,958 36,69 %
14 – 19 r. 28 822 55 511 31,801 34,18 %
20 – 65 r. 244 965 793 982 68,737 23,58 %

> 65 r. 32 835 133 882 27,951 19,70 %
Celkovo 350 067 1 070 505 1 420 572 24,64 %
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vej skupine 0 – 5 r., rovná sa číslu 29,79. Najnižšia hodnota 
mediánu Ct bola zistená v skupine 20 – 65 r., rovná sa číslu 
26,67. Vo vekovej skupine seniorov > 65 r. bola preukázaná 
hodnota mediánu Ct 26,70. Signifikantné rozdiely v mediáne 
Ct boli preukázané na základe Welchovho t-testu medzi všet-
kými dvojicami vekových skupín (p-hodnota < 0,0025) s vý-
nimkou dvojice 20 – 65 r. a > 65 r. (p-hodnota 0,17).

Diskusia
Existuje niekoľko faktorov, ktoré môžu potenciálne ovplyv-

niť zistené Ct hodnoty vrátane typu vzorky (napr. nosohlta-
nová, predná sliznica nosa, sliny, spútum) alebo účinnos-
ti odberu (neinvazívne odbery môžu viesť k nepresnostiam 
výsledkov)(13). Detekcia nižších hodnôt Ct u  detí môže sú-
visieť s kvalitou odberu(14). Odbery slín sa zaviedli do praxe 
práve pre komplikácie odberov z nosohltana v určitých sku-
pinách jedincov – výraznú bolesť pri výteroch z nosohltana 
opísalo 58 % mladých ľudí oproti žiadnej pri odbere slín, pri-
čom 90 % detí preferuje odber vzoriek slín(15). Výsledky via-
cerých štúdií demonštrujú, že detekcia SARS-CoV-2 zo vzo-
riek slín funguje rovnako alebo dokonca lepšie ako výtery 
z nosa a hltana(16-19), no priemerná Ct hodnota v slinách mô-
že byť vyššia v porovnaní s priemernou Ct hodnotou z nazo-
faryngálnych výterov(20). Preto sa ako vhodnejšia vzorka na 
diagnostiku RT-qPCR zvyčajne odporúča kombinovaný výter 
z nosa a hrdla(13). Keďže sme do tejto štúdie chceli zahrnúť 
všetky vzorky od marca 2020 do septembra 2022 poskyt-
nuté laboratóriom Medirex s priradeným pozitívnym/nega-
tívnym výsledkom, údaje zahŕňajú nazofaryngálne výtery aj 
vzorky slín. Výsledky reprezentujúce detekciu SARS-CoV-2 zo 
vzoriek slín však predstavujú menej ako 5 % všetkých vzo-
riek, a preto nepredpokladáme, že by táto skutočnosť mohla 
ovplyvniť celkovú výpovednú hodnotu priemerných hodnôt Ct 
pre údaje tejto štúdie.

Predbežné dôkazy naznačujú, že u  detí infikovaných 
SARS-CoV-2 je nižšia pravdepodobnosť, že sa u nich rozvi-
nú symptómy alebo závažný priebeh ochorenia COVID-19(21). 
Z hľadiska vírusovej záťaže odhadovanej na základe dete-
govanej Ct hodnoty boli preukázané signifikantne nižšie Ct 
hodnoty u dospievajúcich a dospelých jedincov v porovna-
ní s  deťmi mladšími ako 10 rokov(22), čo naznačuje, ktoré 
vekové kategórie môžu viac, resp. menej prispievať k šíre-
niu infekcie. V našej štúdii sme analyzovali, či a ako stredné 
Ct hodnoty RT-qPCR korelujú s vekom a výskytom infekcie 
SARS-CoV-2 v subpopulácii slovenských obyvateľov testova-
ných v jednom akreditovanom laboratóriu.

Skutočná lokálna prevalencia a počet vykonaných testov 
ovplyvňujú hodnotu miery pozitivity. Vo všeobecnosti, čím 
viac testov je zrealizovaných, tým sa miera pozitivity bude 
približovať ku skutočnej prevalencii(23). Analyzované testy tej-
to štúdie predstavujú > 19 % všetkých diagnostických PCR 
testov na Slovensku (za daný dátumový interval), takže by 
mali byť reprezentatívne pre populáciu.

Biomedicínsky výskum sa aktuálne spolieha na p-hodno-
ty ako deterministickú mieru pri rozhodovaní založenom na 
údajoch, kde sa zo vzoriek dát vypočítava jedna p-hodnota, 
aby sa určili štatisticky významné rozdiely medzi pozorova-
nými skupinami. Pretože odhadovaná p-hodnota má tenden-
ciu klesať so zvyšujúcou sa veľkosťou vzorky, aplikácia tej-
to metodiky na súbory údajov s veľkou početnosťou vzoriek 

vedie k vyššej pravdepodobnosti zamietnutia nulovej hypo-
tézy(24), čo sa odrazilo aj v našich údajoch (viac ako 1,4 mil. 
RT-qPCR testov). Táto skutočnosť pravdepodobne prispela 
k preukázaniu výrazných rozdielov v pozitivite a priemerných 
hodnotách Ct medzi takmer všetkými kategorizovanými ve-
kovými skupinami. To však neznamená, že pozorovaný výz-
nam nie je skutočný. Naopak, nízke p-hodnoty sú prítomné 
pri veľkých veľkostiach vzoriek, pretože robustnosť údajov 
znamená, že aj malý rozdiel s väčšou pravdepodobnosťou 
odráža skutočný základný rozdiel medzi dvoma súbormi 
údajov. Graf na obrázku 1 determinuje, že pokles mediánu 
Ct bol v súlade so zvyšujúcim sa vekom v kategorizovaných 
podskupinách, čo je podložené aj zistením, že SARS-CoV-2 
pozitívne deti sú zriedkavo „prípadom indexu“ v  prenoso-
vých reťazcoch v rodinách, resp. domácnostiach(25). Hoci na-
še výsledky nie je možné priamo použiť pri analýze efektu 
zatvárania škôl ako potenciálnych ohnísk komunitného šíre-
nia COVID-19, poukazujú na to, že na šírení pandémie sa deti 
školského veku podieľali menšou mierou ako dospelí. K po-
rovnateľným výsledkom dospeli autori z partnerských labo-
ratórií Spadia, a. s., pričom v  ich prípade bolo možné túto 
domnienku s ohľadom na dôsledné sledovanie šírenia pan-
démie práve so zameraním na otváranie a zatváranie škôl 
v Českej republike potvrdiť(26).
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Obrázok 1. Distribúcia Ct pozitívnych diagnostických tes-
tov v kategorizovaných vekových skupinách. Údaje sú zo-
brazené ako husľové grafy, jednotlivé boxploty sú dopl-
nené o príslušné mediány Ct (oranžové úsečky).
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Doplnkové informácie
Tabuľka so všetkými vzorkami zahrnutými do analýzy je dostupná v podobe .xls súboru (ST – Supplementary table) na vyžia-
danie od autora.
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