( Podrobna zprava ke dni 24. 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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UzIS - Ustav zdravotnickych informaci a statistiky CR *VOC = Variant of concern (varianta hodna obav - WHO), VOI = Variant of interest (varianta hodna zajmu - WHO), KT = kalendafni tyden



(f-;w Souhrn a upozorneéni

* V obdobi od 10. 9. do 24. 9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 965 provedenych testt diskriminacni PCR z celkem 80
laboratofi. 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 1,5 % vzorkU. Zachyt delta+ s jednou pro deltu netypickych klicovych mutaci (E484K, E484Q, N501Y)
je minoritni.

 Zarok 2021 bylo k 24. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 430 SARS CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou
interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 472 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 24. srpnem a

24. zarim. Podil plvodni delta varianty klesl pod 50 % na ukor subvariant delty (delta+). Nové je na vzestupu
subvarianta AY.26.



¢

V obdobi od 10. 9. do 24. 9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 965 provedenych testt diskriminaéni PCR z celkem 80
laboratofi. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pfripada stdle priblizné 95 %
pozitivnich pfipadd vysetfenych diskriminaéni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se vyskytuje kolem 1,5 % vzorkd.
Zachyt delta+ s jednou pro deltu netypickych klicovych mutaci (E484K, E484Q, N501Y) je minoritni.

Tabulka 1:

“ Z toho pozitivnich Podil ze sady Interpretace (pouze suspektni varianta)

L452R+ 4706 4501 95,6 % delta, delta+

E484K+ 3506 13 0,4% beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+, E484K+ 3430 10 0,3% delta+

L452R+, E484Q+ 891 8 0,9% delta+

N501Y+, L452R+ 1244 8 0,6 % delta+

A570D+ 1097 16 1,5% 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
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Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 24. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 430 SARS
CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni

platforma GISAID. Celkem 472 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 24.

srpnem a 24. zarim.

Podil pavodni varianty delta obdobi 24. 8. — 24. 9. je 49,2 %.
Zaznamenavame dle celogenomové sekvenace narlst subvariant delta
varianty - AY.4, AY.26, AY.9, AY.5, které se Sifi i v dalSich zemich. Podil
subvarianty AY.4 vzr(sta na ukor plvodni delta varianty, jeji podil vtomto
obdobi ¢ini 24,9 %, podil AY.26 je 8,9 %, podil AY.9 je 6,8 %, podil AY.5 jsou 4
%, podil AY.32. je 2,3 %. Podil dalSich subvariant AY.x ¢ini méné nez dvé
procenta kazdda. Prehled vybranych subvariant dle kraji zobrazuje tabulka €.

2. Prehled vsech detekovanych variant za toto obdobi naleznete v tabulce 3.

Prehled vyznamnych sekvenovanych variant zobrazuje graf €. 1.
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Z grafu 1 je patrny narudst AY.26 subvarianty.

Podil varianty na celku
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Pedil jednotlivych sekvenovanych variant
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Opét probéhla nomenklaturni reklasifikace, aktualné je definovano 25 subvariant AY.x, pficemz v nékterych jsou jiz
definovany dalsi sublinie.

Tabulka 3:

| Varianta | celkem | Podil(%) |  WHOnazev |
232 49,15 Delta
113 23,94 Delta+
42 8,90 Delta+
32 6,78 Delta+
19 4,03 Delta+
11 2,33 Delta+
9 1,91 Delta+
4 0,85 Delta+
4 0,85 Delta+
3 0,64 Delta+
2 0,42 Delta+
1 0,21

472 100




Dne 22. 9. byl aktualizovan dokument WHO, ktery se zabyva monitoringem
potencialné nebezpecnych variant. Aktualné situace vypada takto:

Varianty hodné obav (VOC)

BT B.1617.2
BULLT

| beta  ENRIELS

P1

Varianty hodné zajmu (VOI)

C37
BECTEE sisn

Podrobnéjsi informace naleznete na strankach WHO:
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/




(f.;w Zaver

V obdobi od 10. 9. do 24. 9. 2021 ma NRL k dispozici data ze 4 965 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 80
laboratofi. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pfipada stale priblizné 95 %
pozitivnich pripadl vysetrenych diskriminaéni 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 24. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 430 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 472 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 24. srpnem a 24. zarim. Podil
pGvodni delta varianty klesl pod 50 % na uUkor subvariant delty (delta+). Nové je na vzestupu subvarianta AY.26.

RNDr. Helena Jifincova, MUDr. Jan Moskalyk



