( Podrobna zprava ke dni 17. 9. 2021
il Charakterizace viru SARS-CoV-2 v Ceské republice dle diskriminaénich PCR a celogenomové sekvenace
Narodni referenéni laboratof pro chfipku a nechfipkova virova respiraéni onemocnéni, SZU

Uvod:

NRL pravidelné analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni prehledovy dokument, jeho? cilem je monitorovat
§iteni variant SARS-CoV-2, které se na Uzemi CR vyskytuji, poskytovat informace o novych potenciélnich i redlnych rizicich
v souvislosti s Sifenim a evoluci viru SARS-CoV-2, poskytovat metodické pokyny vysetrujicim laboratofim a poskytovat dalsi
kvalitativni i kvantitativni informace s cilem pfipravit na datech zalozené poklady pro laboratorni Setfeni a adekvatni
nastaveni protiepidemickych opatteni v CR.
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(f-;w Souhrn a upozorneéni

* Vobdobiod3.9.do 17.9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 401 provedenych testd diskriminacni PCR z celkem 78
laboratoti. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pfipada stdle
pfiblizné 95 % pozitivnich pfipadd vysetfenych diskriminacni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se
vyskytuje kolem 1 % vzorkU. Mirné naruista podil delta+ variant s N501Y.

« Zarok 2021 bylo k 17.9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7 850 SARS CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou

interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 298 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 17. srpnem a
17. zafim.



¢

V obdobi od 3. 9. do 17. 9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 401 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 78 laboratofi.
Na zdkladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pfipada stale priblizné 95 % pozitivnich
pripadl vySetfenych diskriminacni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se vyskytuje kolem 1 % vzorka.

Mirné narGstd podil delta+ variant s N501Y. Toto zjiSténi je v souladu s divergentni evoluci viru, ktery si hleda cesty, jak zvysit
svou nakazlivost.

“ Z toho pozitivnich |Podil ze sady [Interpretace (suspektni)

4205 4018 95,6 % delta, delta+

E484K+ 3156 34 1% beta, gama, alfa E484K+, delta+
3099 31 1% delta+

1249 7 0,6 % delta+

A570D+ 942 9 1% alfa




(sz,, Odborna doporuceni NRL. Diskriminacni PCR

Diskriminacni PCR:

Odborna doporuceni NRL pro diskrimina¢ni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkl se témér neméni. V pfipadé, ze
laborator nevysetrfuje E484K a L452R v jedné reakci, lze detekci mutace zaradit do druhé reakce. Do Uvahy davame
doporuceni na sledovani K417N, ktera je charakteristicka pro AY.1 (subvarianta vystépena z delty) a N501Y, ktera se
rovnéz u nékterych AY.x objevuje. Mutace K417N ma podil na vyssi transmisibilité i escape charakteru.

1. Minimum - vZdy povinné: E484K a L452R, v souvislosti s nartistem detekci E484K u L452R pozitivnich
vzorkl doporucujeme detekovat vidy obé dvé tyto mutace.

2. Moznost : E484K a L452R a N501Y

3. Moznost : E484K a L452R a N501Y a K417N

4. Moznost : E484K, L452R, N501Y, K417N a P681R

Doporuceni se mohou ménit v souvislosti se zménami SARS-CoV-2 a s epidemickou situaci. WHO
doporuceni ze dne 9. srpna 2021 uvadi stejné preferencni mutace (str. 5).
Zdroj: https://apps.who.int/iris/handle/10665/343775




( Doporuceni NRL — celogenomova sekvenace
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South Bohemian Region

South Moravian Region

Hradec Kralove Region

Karlovy Vary Region

Liberec Region

Moravian-Silesian Region
> Olomouc Region

Pardubice Region

Pilsen Region

Central Bohemian Region

Ustecky Region

Vysocina Region

Zlin Region

Prague Region

Dle fylogenetické analyzy a analyzy v nextclade doporucuje NRL tyto WGS revidovat
na predchozi strané oznacené vzorky.

Pfi zadavani do GISAID je treba dodrzovat nasleduijici pravidla:
Pole ,Location” uvadét kraj takto: I

Do jména sekvence uvadét vzdy akronym laboratore: GHC GHC
! k>

Nabriklad: BP Biopticka laborator
aprikiag: hCoV-19/Czech Republic/UMTM239717/2021 KNL ~ Krajskd nemocnice Liberec
hCoV-19/Czech Republic/€SQ0217/2021 FNP Fakultni nemocnice Plzen

FNHK Fakultni nemocnice Hradec Kralové
FNO Fakultni nemocnice Ostrava
CsQ Fakultni nemocnice Brno



Cm Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 17.8.—-17.9. 2021
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Tabulka 2. Prehled detekci AY.x (delta +) dle kraj(
_ Kraj | Varianta___| Poéet |

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 17. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7 850 SARS CoV-2
pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID.
Celkem 298 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 17. srpnem a 17. zafim.

Podil plvodni varianty delta obdobi 17. 8. - 17. 9. je 60,1 %. Zaznamenavame dle
celogenomové sekvenace narlist subvariant delta varianty - AY.4, AY.12, AY.9, AY.5,
které se $ifi i v dalSich zemich. Podil subvarianty AY.4 vzrlsta na ukor pavodni
delta varianty, jeji podil vtomto obdobi ¢ini 20,1 %, podil AY.9 je 5,7 %, podil AY.12
je 5%, podil AY.5 je 4 %. Podil dalSich subvariant AY.x ¢ini méné nez dvé procenta
kazda.

V souvislosti s narlistem detekci mutaci A222V, D253A a D979E se pravdépodobné
tvori dalsi subvarianta v rdmci AY.9 (podrobnéji rozebira zprava COG CZ, COVID-19
Genomics CZ Consortium). Od 25. tydne tohoto roku se v Ceské republice
objevuje unikatni sublinie varianty delta AY.9, prozatimné oznacend AY.9.x. Je
charakterizovana mutacemi ve spike specifickymi pro AY.9 véetné A222V a dale
specifickymi mutacemi D253A a D979E. V poslednich tydnech v ramci AY.x v CR
objevuje rovnéZz mutace T95I, kterd se casto vyskytuje u escape, napf. iota
(B.1.526), mu (B.1.621) & B.1.1.318.

Viz grafy na stranach 7 a 8.
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Z grafu je patrny narGst AY.4 subvarianty.

Podil jednotlivych sekvenovanych variant

Podil varianty na celku
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V meésicich lednu az kvétnu dominantni
vékova skupina 40 — 49 let je od Cervna
nahrazena dominujici skupinou 20 — 29
let, pficemz od srpna 2021 pozorujeme
narlst i mladSich vékovych skupin,
predevsim 10 — 19, ale rostouci trend lze
pozorovat i u nejnizsi vékové skupiny 0 —
9 let. Tento trend pravdépodobné
kopiruje vékovou distribuci pozitivnich
detekci a souvisi zfejmé s ockovanim a
socialnim chovanim.

Podil jednotlivych sekvenovanych variant
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Pocet vakcinovanych

Vakcinace nékterych vékovych skupin a pocet nakazenych

Pocet nakazenych a vakcinace nékterych vékovych skupin

Pocet zapocatych vakcinaci 70-79 let —— pocet nové nakazenych tydné e V konteXtu zmén Varlant
—— Pocet ukonéenych vakcinaci 70-79 let SARS-CoV mezi bfeznem a
8000007 [ 80000 cervencem, vakcinacnim
o8 programem je patrna (na
prikladu vékové skupiny
600000 1 s 70-79 let) korelace mezi
ros 3 poklesem poctu
= nakaZzenych a vakcinaci
400000 - - 40000 g nekte F\I/Ch rizikovy'/ch
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Zdroj dat: UzIS CR
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Opét probéhla nomenklaturni reklasifikace, aktualné je definovano 25 subvariant AY.x, pficemz v nékterych jsou jiz
definovany dalsi sublinie.

| | celkem | Podil(%) |  DleWHO |
185 62,08 Delta
60 20,13 Delta +
17 5,70 Delta +
15 5,03 Delta +
12 4,03 Delta +
3 1,01 Delta +
3 1,01 Delta +
2 0,67 Delta +
| A253 1 0,34 Delta +
298 100



covSPECTRUM [, M|

Enabled by data from (eal®)

Type in up to one pangolin lineage and any number of mutations (or
paste 3 comma separated list):

B.1.1.7, SH4B4K, .. | ~ |

Known variants

Editor's choice ¥
B.1.1.7 Alpha 0.0% B.1.1.7+S:E484 0.0%
B.1.357 Beta 0.0% P.1*Gamma 0.0%
B.1.617.2% Delta 41.9% 7 B.1.1.318~* 0.0%
_4
C.37 Lambda 52.2%4! 4 0.0%
e
i P
B.1.621 Mu 51% AY.12 10.3%
/\_/\ J
AY.4 0.0% B.1.1 0.7%

Pavodné v Peru dominantni lambda snizuje sv(ij podil na ukor delty.
To znaci, ze delta ma oproti lambdé evolu¢ni vyhodu.

Zdroj: https://cov-spectrum.ethz.ch/



(f.;w Zaver

V obdobi od 3.9. do 17.9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 401 provedenych test(l diskriminaéni PCR z celkem 78 laboratofi.
Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pripada stale pfiblizné 95 % pozitivnich
pripadl vysetienych diskriminacni PCR (viz tab. 1).

PfestozZe se mlze zdat, Ze vzhledem k jasné dominanci delta varianty nema smysl konfirmovat pozitivni nalezy diskriminacni
PCR, z detekovanych mutaci vyplyva, Ze role téchto PCR je nezastupitelna. Opakované se potvrzuje, ze diskriminacni PCR
vzhledem k rychlé odezvé hraji dulezitou roli v monitoringu variant viru, a je stale dllezité i ¢ast PCR identifikovanych variant
stale sekvenovat, jak dokazuiji stale Castéji detekované nové sublinie u varianty delta. Prioritni mutace doporucené NRL se stale
ukazuji jako zasadni pro sledovani evoluce viru. Doporucujeme vzdy detekovat pritomnost obou povinné sledovanych mutaci
E484K a LA52R.

Za rok 2021 bylo k 17. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7 850 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd. Celkem 298 sekvenaci se
vztahuje k datu odbéru mezi 17. srpnem a 17. zafim. Podil plvodni varianty delta je kolem 60 %. VétsSina zbyvajicich sekvenaci
se vztahuji k subvariantam delty.

RNDr. Helena Jifincova, MUDr. Jan Moskalyk,



