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520 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 pfehledovy dokument, jeho? cilem je monitorovat
§ifeni variant SARS-CoV-2, které se na Uzemi CR vyskytuji, poskytovat informace o novych potencialnich i redlnych rizicich
v souvislosti s Sirenim a evoluci viru SARS-CoV-2, poskytovat metodické pokyny vysetrujicim laboratorim a poskytovat dalsi
kvalitativni i kvantitativni informace s cilem pripravit na datech zalozené poklady pro laboratorni Setfeni a adekvatni
nastaveni protiepidemickych opatieni v CR.
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Souhrn

V obdobi od 25. 12. do 3. 1. 2022 ma NRL k dispozici data 18 323 provedenych testl diskriminacni PCR ze 74 laboratofi. Na
variantu delta (véetné subvariant AY.x) pripada dle diskriminacni PCR pfiblizné 85 % pozitivnich pfipadu (viz tab. 1). Na
variantu omikron pripadd v daném ¢asovém Useku celkem 1 642 ptipadda.

Za rok 2021 bylo k 3. 1. 2022 v CR celogenomové sekvenovano 20 792 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 1 353 sekvenaci s datem odbéru vzorku
mezi 3. prosincem a 3. lednem.

Prehled aktualni epidemiologické situace:

V CR bylo za poslednich 14 dni (tj. od 17. 12. do 30. 12. 2021) zachyceno 87 117 pfipad(l SARS-CoV-2 pozitivnich osob,

s dennim primérem 6 222,6 pripad(, coZz predstavuje 14denni incidenci 814,0 na 100 000 obyvatel. Vyvoj poctu pripadl

v delSim ¢asovém horizontu zobrazuji grafy 1 a 2. Za uvedené obdobi bylo nahlaseno 4 216 hospitalizaci. Celkovy pocet
hospitalizaci ke konci sledovaného obdobi ¢ini 3 163 osob, z toho 627 osob s vaZznym pribéhem. Nejvyssi 7denni incidence
covid-19 je aktudlné hlasena v okresech Praha-zdpad, Ceska Lipa a Mélnik, podrobné uvadi situaci graf 3. Na grafu 3a je
vidét aktualni situace v porovnani se stavem pred 7 dny, viz graf 3b. Z porovnani je vidét postupné Sireni z vychodu
republiky na severozapad.

V CR bylo za poslednich 14 dni (tj. od 17. 12. do 30. 12. 2021) provedeno celkem 949 342 test( na covid-19, z toho 731 690
PCR a 217 652 antigennich test( (graf 4); pozitivitu PCR testl ze vSech provedenych PCR test( na covid-19 zobrazuje graf 5.



Graf 1: Pocty pripadi covid-19 za poslednich 28 dni
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Graf 2: Tydenni pocty pripadi covid-19 od 1. 1. 2021 do 30. 12. 2021
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(sw Epidemiologicky prehled

Graf 3a: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19 Graf 3b: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19
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Graf 4: Pocty provedenych testti na covid-19 za obdobi Graf 5: Pocty provedenych PCR testu na covid-19 a jejich
poslednich 14 dni pozitivita za obdobi poslednich 14 dni
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V obdobi od 25. 12. do 3. 1. 2022 ma NRL k dispozici data 18 323 provedenych testl diskriminacni PCR
ze 74 laboratori. Na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pripada dle diskriminacni PCR pfiblizné 85 %
pozitivnich pfipadu (viz tab. 1). Na variantu omikron pfipada v daném c¢asovém useku celkem 1 642
pripadd.

Tabulka 1: Pfehled zachycenych mutaci

|Mutace | Pozitivnich | Celkem (vzorki v sadg) Interpretace (pouze susp. varianta)
A570D+ 11 3807 0,28 % alfa, delta + A570D

E484K+ 18 8621 0,21 % beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+ 13 231 15 615 84,73 % delta, delta+
L452R- a K417+ a Suspektni omikron

N501Y+ a
del69_70+ nebo Odhad cca 15%
Y505H 1642 z celého souboru pfipadd (L452R neg.)



Tabulka 2.

Oblastni nemocnice Nachod, a.s., Nemocnice Rychnov nad Knéznou

PREVEDIG medical,
SYNLAB , Laborator P
Sang Lab — klinicka laborator s.r.o.

Stredomoravska nemocnicni a.s., Nemocnice Prostéjov

Synlab, Laboratof Brno, Modfice
Synlab, Laborato¥ Ceské Budéjovice
Thomayerova nemocnice
Vase laboratore s.r.o., Zlin 2
VSeobecna fakultni nemocnice v Praze
Zdravotni ustav se sidlem v Ostravé
Zdravotni ustav se sidlem v Usti nad Labem
ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava
Ustiedni vojenska nemocnice
Celkem
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Diskriminacni PCR:

e dle mimofadného opatfeni MZCR viechny symptomatické pozitivni pfipady SARS-CoV-2 musi byt konfirmovény diskriminaéni PCR

* Pro prvni orientaci je mozno vychazet pouze z negativity L452R, v tomto pripadé je treba pamatovat, ze vzorky vykazujici vyssi Ct
hodnoty mohou byt ve stanovovani L452R falesSné negativni.

e Pouze negativita delece 69_70 nemusi znamenat vylouceni varianty omikron, ale mUzZe se jednat o subvariantu BA.2.

e suspektni omikron doporucujeme urcovat na zakladé negativity L452R a jedné z téchto pozitivnich mutaci: N501Y, P681H, Del69 70,
K417N nebo S371L pozitivni S373P, pozitivni, E484A pozitivni, Y505H pozitivni.

Metoda pro pfimé stanoveni varianty omikron: https://zenodo.org/record/5747872#.YazlUtDMIuU



https://zenodo.org/record/5747872#.YazlUtDMIuU

( Doporuceni NRL — celogenomova sekvenace

SZU

South Bohemian Region
South Moravian Region
Hradec Kralove Region
Karlovy Vary Region
Liberec Region

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

PFi zadavani do GISAID je tfeba dodrzovat nasledujici pravidla: Moravian-Silesian Region
V poli, Location” uvadét kraj takto: | > Olomouc Region

Pardubice Region
Prosim, uvadéjte pouze jedinou syntaxi, v€etné dodrzeni typu pisma. Pilsen Region

Central Bohemian Region
Ustecky Region

Vysocina Region

Zlin Region

Prague Region
Do jména sekvence uvadét vidy akronym laboratore:
, y GHC GHC

Napriklad: BP Biopticka laboratof
hCoV-19/Czech Republic/UMTM239717/2021 KNL Krajska 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



(__'ézu Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 3. 12. - 3. 1. 2022

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 3. 1. 2022 v CR celogenomové sekvenovano 20 792 SARS-CoV-2 pozitivnich
vzorkl, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je
zverejnéno celkem 1 353 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi 3. prosincem a 3. lednem.

Dle celogenomové sekvenace prevazuji subvarianty delty - AY.4, AY.43, AY.122. Podil subvarianty
AY.4 v tomto obdobi ¢ini 24,91 %, podil AY.43 je 22,99 %, podil AY.122 je 15,08 %. Podil dalSich
subvariant vyskytujicich se v CR dle dat z WGS &ini méné ne? pét procent kazda. Celkovy
prehled vSech sekvenovanych variant v tomto obdobi ukazuje tabulka 3. Vyvoj podilu
jednotlivych sekvenovanych variant zobrazuje graf 6. Varianta omikron (B.1.1.529) byla
potvrzena v uvedeném &asovém obdobi WGS v CR v 66 pfipadech (GISAID.org)

Pozn.: data ze sekvenaci jsou k dispozici za cca 1-3 tydny od data odbéru.



Tabulka 3: Worianta  Lcelkem | podil __ |DleWHO |
337 24,91 % Delta+
311 22,99 % Delta+
204 15,08 % Delta+
66 4,88 % Omikron
56 4,14 % Delta+
AY.121 54 3,99 % Delta+
45 3,33% Delta+
26 1,92 % Delta+
AY.127 21 1,55 % Delta+
21 1,55 % Delta+
AY.116 18 1,33 % Delta+
AY.113 16 1,18 % Delta+
B.1.617.2 15 1,11 % Delta
AY.46.6 15 1,11 % Delta+
AY.102 14 1,03 % Delta+
AY.46 13 0,96 % Delta+
AY.20.1 11 0,81 % Delta+
AY.9.2 11 0,81 % Delta+
AY.36 11 0,81 % Delta+
AY.4.6 11 0,81 % Delta

AY.119 9 0,67 % Delta+

AY.92 8 0,59 % Delta+

7 0,52 % Delta+
AY.125 7 0,52 % Delta+
6 0,44 % Delta+
AY.42 6 0,44 % Delta+

1353 100



(T-";w VOC omikron — BA.1 I.

Spike mutace:
A67V, A69-70, T95I, G142D/A143-145, A211/1L212l,ins214EPE, G339D, S371L, S373P, S375F, K417N, N440K, G446S, S477N,
T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G, H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K,
Q954H, N969K, L981F SARS-CoV-2 Spike Protein Mutations
Non-spike mutace:

NSP3 gen: K38R, V1069I, A1265/L1266l, A1892T; B0
NSP4 gen: T492I;

NSP5 — P132H;

NSP6 — A105-107, A189V;

NSP12 — P323L;

NSP14 gen: 142V; E—TOl;

M gen: D3G, Q19E, A63T;

N gen: P13L, A31-33, R203K, G204R

Omicron

Source: hitp/sars2.cvr.glaac.uk/cog-uk/

Mutace, které je mozné detekovat diskriminacni PCR:
A69-70, K417N, N501Y, P681H, vizualizace: https://twitter.com/i/status/1466490437187690496

Mutace typické pro vice nebo jednu VOC/VOI:

A69-70, T951, G142D, A143-145, K417N, S477N, T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G,
H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K, Q954H, N969K, L981F


https://twitter.com/i/status/1466490437187690496
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Posledni vyzkum ukazuje, ze
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https://github.com/cov-lineages/pango-designation/issues/361

Projekt COVd ukazuje linie viru SARS-CoV-2 v prehledném grafu:
https://virus.img.cas.cz/lineages



https://virus.img.cas.cz/
https://virus.img.cas.cz/lineages

Graf 6: Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant v CR jako podil z celku
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Frekvence
G142D a T95I
zfejmé souvisi

s vyhodnocenim
sekvenacnich
dat.

Graf ¢. 7:
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(szu Vekova struktura sekvenovanych v kontextu prevazujicich variant

Graf. ¢ 8: Veékova struktura ve vztahu k
osekvenovanym vzorkdm

Padil jedmotlivech sekvenavangch variant
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szu

: Zaver

e \V obdobi od 25. 12. do 3. 1. 2021 ma NRL k dispozici data 18 323 provedenych testl diskriminacni PCR ze 74 laboratofi. Na
variantu delta (véetné subvariant AY.x) pfipada dle diskriminacni PCR priblizné 85 % pozitivnich pripadd (viz tab. 1). Na

variantu omikron pFipada v daném &asovém Useku celkem 1 642 pfipadd. Varianta omikron bude zfejmé do deseti dnd v CR
dominovat.

e Za rok 2021 bylo k 3. 1. 2022 v CR celogenomové sekvenovano 20 792 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni

data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 1 353 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi
3. prosincem a 3. lednem.

e Omikron: 69 potvrzenych sekvenaci (kumulativné - GISAID), 1 642 pozitivnich diskriminaénich PCR v CR. K 3. 1. 2021 je
potvrzeno celosvétové 118 663 pripadl této varianty celogenomovou sekvenaci.
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