( Podrobna zprava ke dni 10. 9. 2021
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 pravideln& analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni prehledovy dokument, jehoZ cilem je monitorovat
§ifeni variant SARS-CoV-2, které se na Uzemi CR vyskytuji, poskytovat informace o novych potenciélnich 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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C;,_., Souhrn a upozornéni

* V obdobiod 27. 8. do 10. 9. 2021 ma NRL k dispozici data z 3 182 provedenych testl diskriminacni PCR z celkem 76
laboratori. Podezreni na detekci varianty delta bylo vysloveno u 97 % vzork(. Podezreni na varianta alfa lze vyslovit u
méneé 1 % pozitivnich detekci. Dochazi k narlstu detekci E484K a zaroven L452R.

 Zarok 2021 bylo k 3. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7 670 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd. Celkem 309
sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 10. srpnem a 10. zarim. Podil plvodni varianty delta obdobi 10. 8 — 10. 9 je
56 %. Zaznamenavame dle celogenomové sekvenace narUst subvariant delta varianty - AY.4, AY.12, AY.9, AY.5.

e SZU bude 14.9. distribuovat EHK vzorky, sada bude obsahovat vSechny VOC, proto NRL doporucuje nespotrebované
izolaty RNA vyuzit jako pozitivni kontroly pro pouzivané diskriminacni PCR soupravy.
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(?';m Vyhodnoceni dat z diskriminacni PCR
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V obdobi od 27. 8. do 10. 9. 2021 ma NRL k dispozici data z 3 182 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 76
laboratori. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pripada stale priblizné 95
% pozitivnich pripadl vysetrenych diskriminaéni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se témér nevyskytuje. Mirné
narlstd podil delta+ variant s E484K. Toto zjisténi je v souladu s divergentni evoluci viru, ktery si hleda cesty, jak zvysit svou
nakazlivost.

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

L452R+ 2982 2844 95,3 % delta, delta+

E484K+ 40 1,7 % beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+, E484K+ 30 1,3 % delta+

N501Y+, L452R+ 4 0,4 % delta+
A570D+ 2 0,2% alfa

V posledni dobé se objevuji v rdmci delta varianty nové kombinace mutaci, napt. N501Y a E484K, tyto kombinace byly v CR
detekovany v ramci diskriminacnich PCR i sekvenace (N501Y) nebo pouze v rdmci diskriminacnich PCR (E484K). Pozorujeme
mirné stoupajici trend E484K v souvislosti s podezfenim na delta + variantu, tedy pfi pozitivité L452R nékterych pripadd delta
varianty.



(‘;’;z,, Odborna doporuceni NRL. Diskriminacni PCR

Diskriminacni PCR:

Odborna doporuceni NRL pro diskriminacni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd se neméni. V pripadé, Ze laborator
nevysetrfuje E484K a L452R v jedné reakci, doporucujeme jako prvni zaradit master mix obsahujici prébu pro detekci
L452R. Pokud je detekovana jedna z téchto mutaci jako pozitivni, neni aktualné nutné stanovovat E484K v dalsi PCR.
Do uvahy ddavdme doporuceni na sledovani K417N, ktera je charakteristicka pro AY.1 (subvarianta vystépena z delty).
Tato mutace ma podil na vyssi transmisibilité i escape charakteru.

1. Minimum - vZdy povinné: E484K a L452R, v souvislosti s nartistem detekci E484K u L452R pozitivnich
vzorku 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



https://apps.who.int/iris/handle/10665/343775
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Dle fylogenetické analyzy a analyzy v nextclade doporucuje NRL tyto WGS revidovat
na predchozi strané oznacené vzorky.

Pfi zadavani do GISAID je treba dodrzovat nasledujici pravidla:

Pole , Location” uvadét kraj takto: I

Do jména sekvence uvadét vzdy akronym laboratore:

Napriklad: hCoV-19/Czech Republic/UMTM239717/2021

hCoV-19/Czech Republic/CSQ0217/2021

Doporuceni NRL — celogenomova sekvenace

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

GHC GHC

BP Biopticka laborator

KNL Krajska nemocnice Liberec
FNP Fakultni nemocnice Plzen

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



(Tf;w Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 1. 8. — 3. 9. 2021
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Tabulka 2. Prehled detekci AY.x (delta +) dle krajl

ta

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 3. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7670 AY 12

SARS CoV-2 pozitivnich vzorkud, zdrojem jsou interni data NRL a Moravskoslezsky kraj AY.12
mezinarodni platforma GISAID. Celkem 309 sekvenaci se vztahuje — EHELEUSELC] A2
K datu odbé 10 10. 2% DR R /.12
atu odberu mezi 10. srpnem a 10. zafim. | Av12
Podil puvodni varianty delta obdobi 10. 8 — 10. 9 je 56 %. Olomoucky kraj AY.4 1
Zaznamendvame dle celogenomové sekvenace narlst subvariant Pardubicky kraj AY.4
delta varianty - AY.4, AY.12, AY.9, AY.5, které se $ifi i v dal$ich zemich. ﬁm
Podil subvarianty AY.4 vzrista na ukor plvodni delta varianty jeji AY.4 1
podil v tomto obdobi ¢ini jiz 27,5 %, podil AY.9 je 5,5 %, podil AY.12 AY.4
je také 5,5 %, podil AY.5 je 2,59 %. Podil daléich subvariant AY.x &inf AY.4
, v v v . . , o , , Kralovéhradecky kraj AY.4
méné nez dvé procenta. V souvislosti s narustem detekci mutaci AV
A222V, D253A a D979E se pravdépodobné tvori dalsi subvarianta v AY.4 2
ramci AY.9 (podrobnéji rozebira zprava COG CZ, COVID-19 Genomics Kralovéhradecky kraj AY.6
- : : AY.9
CZ Consortium). Viz grafy na stranach 8 a 9. Moravskoslersky kel L
AY.9
AY.9

AY.9

Zlinsky kraj AY.9
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Z grafu je patrny nardst AY.4 subvarianty.

Podil varianty na celku

Podil jednotlivych sekvenovanych variant
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Podily jednotlivych spike protein mutaci ze vsech sekvenaci
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V meésicich lednu az kvétnu dominantni
veékova skupina 40 — 49 let je od Cervna
nahrazena dominujici skupinou 20 — 29
let, pricemz od srpna 2021 pozorujeme
narGst i mladsSich vékovych skupin,
predevsim 10 — 19, ale rostouci trend lze
pozorovat i u nejnizsi vékové skupiny 0 —
9 let. Tento trend pravdépodobné
kopiruje veékovou distribuci pozitivnich
detekci a souvisi zfejmé s ockovanim a
socialnim chovanim.

Podil jednotlivych sekvenovanych variant
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C.,

Opét probéhla nomenklaturni reklasifikace, aktualné je definovano 25 subvariant AY.x, pricemz v nékterych jsou jiz
definovany dalsi sublinie.

I N I
280 66,83 % Delta

AY.4 83 19,81 % Delta +

33 7,88 % Delta +

- 13 3,10% Delta +
- 2 0,48 % Alfa

AY.6 1 0,24 % Delta +

AY.5 1 0,24 % Delta +
1 0,24 % Delta +
419 100 %
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.. Zaver

V obdobi od 27. 8. do 10. 9. 2021 ma NRL k dispozici data z 3 182 provedenych testl diskriminac¢ni PCR z celkem 76 laboratofi. Na zdkladé
analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pfipada stale priblizné 95 % pozitivnich pfipadl vySetfenych
diskriminacni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se témér nevyskytuje. Mirné narlsta podil delta+ variant s E484K. Toto zjiSténi je
v souladu s divergentni evoluci viru.

PfestoZze se mUzZe 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 dtleZitou roli v monitoringu variant viru, a je stale dllezité i ¢ast PCR identifikovanych variant stale sekvenovat, jak dokazuji stale castéji
detekované nové sublinie u varianty delta. Prioritni mutace doporucené NRL se stale ukazuji jako zadsadni pro sledovani evoluce viru.
Doporucujeme vzdy detekovat pritomnost obou povinné sledovanych mutaci E484K a L452R

Za rok 2021 bylo k 3. 9. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 7670 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd. Celkem 309 sekvenaci se vztahuje k datu
odbéru mezi 10. srpnem a 10. zarim.

Podil pavodni varianty delta klesd na 56 %, naopak pretrvdva rostouci trend subvariant, predevsim AY.4 (27,5 %). Rovnéz AY.12, AY.9, AY.5 jsou
detekovany Castéji a tento trend v podstaté kopiruje globalni situaci. Ze subvariant stoji za pozornost také AY.9 a pravdépodobné i AY.9.x,
jejichz celkovy podil stoupl na 5,5 % .

RNDr. Helena Jifincova, MUDr. Jan Moskalyk,



