Celogenomova sekvenace v CR 2021 — souhrnnd zprava NRL k 21. 5. 2021

K 21.5.2021 bylo za CR osekvenovano a do GISAID vloZeno 2739 celogenomovych sekvenci. Za rok 2021 bylo vloZzeno do GISAID
databdze 2139 sekvenci, a celkové bylo ziskdno 2 911 celogenomovych sekvenci. V 5 pfipadech se jedna o vzorky Zivoc¢iSného pUvodu
(nakaza v ZOO, dvé gorily, tfi koCkovité selmy, vidy B.1.1.7) a ve dvou pfipadech o vzorky z odpadnich vod, opét detekovana B.1.1.7
(Institute for Water Quality and Resource Management, Technical University Vienna). Navic bylo v ramci preshrani¢ni spoluprace se
Saskem osekvenovano 532 vzork(i z Masarykovy nemocnice Usti nad Labem (MNUL) a Krajské nemocnice Liberec (KLN). Tato
spoluprace byla zahajena na konci Unora 2021 a pouze nékolik vzork( z Unora nespadalo do B.1.1.7 linie (viz. obr 2 azZ 4).

V ramci sledovani alertnich variant bylo celkem v nékolika nezavislych klastrech a v nékolika sekvencénich centrech potvrzeno a v GISAID
publikovano 53 pripadl importu B.1.351 (JAR varianty), nové eviduje NRL 2 potvrzené pripady B.1.351 z Moravskoslezského kraje, Ize
tedy potvrdit, Ze klastry v tomto kraji jsou opravdu dlsledkem rozsifeni jihoafrické varianty B.1.351.

V NRL byly potvrzeny 3 pripady importu B.1.1.318 (varianta nesouci escape mutaci E484K a mutaci v oblasti furinového stépného mista
P681H), dalsi import této varianty nebyl zaznamenam.

V NRL byly potvrzeny celogenomovou sekvenaci dalsi pripady onemocnéni B.1.617.x (celkem 13 vzorkd —indicka varianta), kromé tri
vzorkd B.1.617. 1 jiz publikovanych v GISAIDU, evidujeme jesté jednu sekvencné potvrzenou B.1.617.1 a dalSich devét sekvenaéné
potvrzenych B.1.617.2. Varianta B.1.617.2 je dominantni variantou v JV Asii (Indie, Nepdl) a je v soucasnosti v centru pozornosti z
hlediska transmisibility a mozZnosti Uniku pred ochranou vakcinaci. Epidemiologické Setreni probihd, alarmujici skutecnosti jsou
komunitni zachyty bez navaznosti na import.

V rdmci PCR vysetreni v NRL a parcidlni sekvenace ve FN Motol Ize vyslovit suspekci na 27 pfipadl linie B.1.617.X, a ve 13 pfipadech
podezreni na B.1.351 . Kromé klastru v Moravskoslezském kraji evidujeme jedno umrti (ro¢nik 1943) a 2 komunitni zachyty v Praze.
Recentné evidujeme 3 suspektni PCR nalezy (2 x detekce v rdmci predoperacniho vysetreni a 1 x detekce v pitevnim materialu).




Souhrn situace:

CR se v rdmci surveillance SARS-CoV- 2 soustfeduje na monitoring $ifeni a importu novych variant viru v CR. V CR je uplatfiovana
surveillance na zakladé rychlé PCR diagnostiky, kdy NRL, ktera je WHO uznana jako SARS-CoV-2 referencni laborator, doporucuje
soustredit se na fenotypové vyznamné mutace. Tedy mutace, které vedou k vytvoreni tzv. escape variant Ci variant s vyssi
transmisibilitou. Jedna se predevsim o sledovani tzv. hot spot pozic ve vazebné doméné spike proteinu a v oblasti, ktera je zasadni
pro rychly vstup do buriky (furinové $tépné misto) tedy pozice 452, 484, 501, 681, ptipadné 417, 478. Na Uzemi CR jsou 4 vyrobci
PCR souprayv, kteri kromé zakladni diagnostiky vénuji Usili i na vyrobu souprav umoznujici detekci téchto mutaci. Nedilnou soucasti
surveillance variant je celogenomova sekvenace. Od ledna zvySujeme kapacity celogenomové sekvenace vlastnimi silami, a soucasné
vyuzivame ECDC/PHE celogenomové sekvenacni podpory. V ramci preshrani¢ni spoluprace se Saskem vyuZivdme celogenomové
sekvenaéni kapacity nabidnuté Saskem (jedna se o Liberecky a Ustecky kraj). CR je zapojena do EWRS systému, ktery je povaZovan za
dalezity nastroj pro mitigaci Sifeni variant SARS-CoV-2. Soucasné se tvofri sit NGS surveillantnich laboratofi a sit sekvenacnich center.
Tato sit je zamérena na nahodnou surveillance s cilem sekvenovat az 5% pozitivnich vzorkd. NRL klade dliraz na cilenou sekvenci
v nasledujicich pripadech - selhdni vakcinace, reinfekce, sledovani klastru, tézkych onemocnéni u osob mladsich 50 let véku pfipadné
jakychkoli atypickych nalez(.

V CR je stale majoritni B.1.1.7, britskd varianta, nicméné, celogenomovou sekvenaci jsou potvrzeny 4 pfipady indické varianty
B.1.617.1 a 9 ptipadd VOC B.1.617.2. Béhem dubna/kvétna byly potvrzeny 3 pfipady importu B.1.1.318. PredevSim detekce
B.1.617.2 v ramci komunitniho Sifeni je alarmuijici zjisténi. Proto je treba pristupovat s maximalni mirou obezretnosti k moznostem
vzajemného importu nezadoucich variant, které by mohly mit za nasledek dalsi pandemickou vinu. Proto se NRL stavi za zachovani
karanténnich opatieni, pozadavk( negativniho testu v rdmci pfijezdu/ptiletu osob z cizich zemi a podporuje tato opatfeni i u nasich
obcéanl v jinych zemich EU, vzhledem k tomu, Ze stale existuje moznost tvorby variant, které unikaji pred protildtkovou obranou
navozenou predchozim onemocnénim ¢i vakcinaci.

Rovnéz v zemich EU/EEA je dominantni B.1.1.7.

Objem a podil osekvenovanych vzorkl v téchto zemich (GISAID a TESSY data) k 18. KT je uveden na obrazku 5.

RNDr. Helena Jifincova, NRL pro chfipku a nechfipkova respiraéni onemocnéni SZU, Praha



Tabulka 1: Aktualni prehled variant a mutaci zajmu
NLCP kli¢e a kédy pravidelné AKTUALIZOVANY uveFejnény napf. zde: https://dastacr.cz/SARS-CoV-

2.html
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Graf 1: Pfehled zastoupeni linii SARS-CoV-2 CR
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Obr. 2: Saska preshranicni spoluprace — vyvoj incidence B.1.1.7 v
Sasku, MNUL, KLN a Polsku (Boleslawiec)
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Obr. 3:Saska preshranicni spoluprace - detekce variant SARS —
CoV-2 v sekvenacnich davkach v Sasku, MNUL, KLN a Boleslawiec
(Polsko)
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Obr. 4:Saska preshranicni spoluprace - detekce variant SARS — CoV-2
v sekvenacnich davkach MNUL, KLN
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Obr. 5: ECDC souhrn — zastoupeni B.1.1.7 v EU/EEA zemich a
podil sekvenovanych vzorku (18. KT)
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