Podrobna zprava ke dni 11. 7. 2022
SARS-Cov-2: mikrobiologicka situace v CR

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

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 realnych rizicich v souvislosti s Sifenim a evoluci viru SARS-CoV-2, poskytovat metodické pokyny
vySetrujicim laboratorim a poskytovat dalsi kvalitativni i kvantitativni informace.
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Souhrn

« V obdobi od 3. 7. 2022 do 10.7. (dle data odbéru) mda NRL k dispozici data 850 hlasenych testl
diskriminacni PCR.

e K 4. 7. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 44 191 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork,
zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno
celkem 282 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi 11. dervnem a 11. cCervencem. Dle

celogenomové sekvenace v tomto Casovém obdobi prevazovala varianta omikron. Celkovy
prehled vsech sekvenovanych variant ukazuje tabulka 2.
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e VV obdobi od 3. 7. 2022 do 10. 7. 2022 mda NRL k dispozici data 850 hlasenych test( diskriminacni PCR, u 626 se jednalo o
detekci omikronu a soucasné i hodnotitelné mutace

Tabulka 1: Pfehled zachycenych mutaci (plovouci datovy interval za poslednich 8 dni z UZIS):

Mutace | Pozitivnich | Celkem (vzorkii v sadg) Interpretace (pouze susp. varianta)

Y505H bez deteke L452R 62
nebo dalsich mutaci

L452R+ a/nebo delta 502

specifické mutace
(vétsSinou Y505H)*

62

* Jen u 2 vzork( byly hodnoceny i dalsi mutace

62 100 % Omikron bez dalSi moznosti typizace

564 89 % Delta, delta+, BA.4/BA.5 a nékteré
dalSi subvarianty omikronu

694 11 % Omikron (BA.1/BA.2)
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Tabulka 2: Pfehled sekvenovanych variant v CR za 11. 6. 2022 — 11. 7. 2022
Varianta Pocet procento WHO VOC
AY.4.2 1 0,35% delta
BA.1.1 1 0,35% omikron
BA.1.17.2 1 0,35% omikron
BA.2 36 12,77% omikron
BA.2.12.1 13 4,61% omikron
BA.2.18 4 1,42% omikron
BA.2.3 7 2,48% omikron BA.1.x 2 0,71%
BA.2.36 1 0,35% omikron BA.2.x 106 37,59%
- - — L BA.4.x 23 8,16%
2. ,35% omikron
BA.2.56 1 0,35% omikron BA.5.x 120 42,55%
BA.2.9 41 14,54% omikron BF.1 20 7,09%
BA.4 10 3,55% omikron BE.1 4 1’42%
BA.4.1 13 4,61% omikron
BA.5 40 14,18% omikron
BA.5.1 29 10,28% omikron
BA.5.2 28 9,93% omikron
BA.5.2.1 18 6,38% omikron
BA.5.3.1 3 1,06% omikron
BA.5.5 2 0,71% omikron
BE.1 20 7,09% omikron
BF.1 4 1,42% omikron
B.1.1.529 1 0,35% omikron
XT 1 0,35% rekombinantni BA.x
Unassigned 4 1,42% pravdépodobné omikron
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Lineage +
WHO additional
label mutations

Omicron BA.3

Omicron BA.2.75

Country first
detected
(community)

South Africa

India

Spike
mutations
of interest

Year and
month
first
detected

November
2021

May 2022

a = (J 2 DrotLe
Impact
Impact on on
transmissibility immunity
No evidence No
evidence
No evidence No
evidence

Impact
on
severity

No
evidence

No
evidence

Transmission
in EU/EEA

Detected (a)

Detected (a)

z: A67V, A69-70, A143-145, N2111, A212, G339D, S371F, S373P, S375F, D405N, K417N, N440K, G446S, S477N,
T478K, E484A, Q493R, Q498R, N501Y, Y505H, D614G, HE55Y, N679K, P681H, D796Y, Q954H, N969K

w: W152R, F157L, 1210V, G257S, D339H, G446S, N460K, Q493 (reversion)
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V Indii dochazi k Sifeni varianty BA.2.75

Tato varianta nenese vyznamné jedine¢né mutace, ale seskupeni jiz znamych mutaci v jedné varianté budi pozornost.
Jedna se predevsim o zmény na pozicich 346 a 444 — 446, které jsou zodpovédné za unik pred virus neutralizacnimi protilatkami.

Obrazek: Oblasti, které jsou cilem virus neutralizacnich protilatek proti BA.2 vyvolané
predchozimi infekcemi nebo vakcinaci, oblasti 346 a 44 — 446 se jevi jako Unikové .
Pfevzato z tweet Bllom lab
https://twitter.com/jbloom_lab/status/1527872408652111872

Sites of escape from antibodies elicited by early (pre-Omicron)
infection/vaccination that still neutralize Omicron BA.2

mutated in BA.4/BA.S

346 444-446 or BA.2.12.1
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V Indii cirkuluji dalSi subvarianty
BA.2x s escape mutacemi:

BA.2.745:L452M

BA.2.75S:K147E, S:W152R, S:G446S

BA.2.76 S:Y248N

BA.2.77 S:69/70del, S:E340K, S:K356T, S:L452R, S:R493Q,
5:D936H, ORF3a:G100V, M:S4F

Vzhledem k faktu, ze v Indii je
minimalné rozSirena varianta BA.5
(0,28%), nelze zatim posoudit, jak
se v Indii detekované subvarianty
BA.2.x uplatni v konkurenci s BA.5
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Graf 1: Vzestup zastoupeni BA.2.75 v sekvenacnich datech - Indie
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Zastoupeni BA.2.75 v globalnich sekvenacnich datech

worldwide cases of BA.2.75 as of July 8th
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Obrazek: Vyznaceni mutaci typickych pro varianty BA2.x
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Prevzato z tweet Ulrich Elling 7



https://twitter.com/EllingUlrich

Predevsim mutace v NTD (N-termindlni oblast) naznacuji escape charakter mutaci
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Prevzato z tweet Ulrich Elling



https://twitter.com/EllingUlrich

Obrazek: Novavax — predbézna data — vztah mezi poc¢tem davek vakciny a zkfizenou reaktivitou vakcinaci indukovanych
protilatek (Pfevzato z tweet Ulrich Elling)
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Phase 2: Boosting Reduces Antigenic Distance, for Broader
Recognition of New Variants, “Universal-like” Response

2 Doses Prototype 3 Doses Prototype 4 Doses Prototype

-

Fold Difference: Fold Difference: Fold Difference:
Wuhan 2> BA5=99 Wuhan 2 BA5=4.2 Wuhan 2> BA5=2.1

novavax’



https://twitter.com/EllingUlrich
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The BA.4/5 Omicron sub-variants triggered waves of Covid hospitalisations
in South Africa and Porfugal, and are now sending numbers rising elsewhere

Covid hospitalisations as a % of most recent peak, broken down by variant*
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*Each variant’s share of hospitalisations estimated using method from Tom Wenseleers / @TWenseleers, then applied to total hospitalisations
Source: FT analysis of data from Johns Hopkins CSSE, World Health Organization, Gisaid and COG-UK

FT graphic: John Burn-Murdoch / @jburnmurdoch
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* Projekt COVd ukazuje linie viru SARS-CoV-2 v prehledném grafu:
https://virus.img.cas.cz/lineages

e Testovani antigennich testd na covid-19
Antigenni COVID testy — Vysoka skola ekonomicka v Praze (vse.cz)

e Seznam testd SUKL
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19

Dalsi zdroje:

e Tracking SARS-CoV-2 Variants

e COVID-19 new variants: Knowledge gaps and research

e Genomic sequencing of SARS-CoV-2: a guide to implementation for maximum impact on public
health

e Considerations for implementing and adjusting public health and social measures in the context of
CovID-19

e VIEW-hub: repository for the most relevant and recent vaccine data

e WHO Statement on Omicron sublineage BA.2
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https://virus.img.cas.cz/lineages
https://covidtesty.vse.cz/#hodnoceni-testu
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19
https://www.who.int/en/activities/tracking-sars-cov-2-variants/
https://www.who.int/publications/m/item/covid-19-new-variants-knowledge-gaps-and-research
https://www.who.int/publications/i/item/9789240018440
https://www.who.int/publications/i/item/considerations-in-adjusting-public-health-and-social-measures-in-the-context-of-covid-19-interim-guidance
https://view-hub.org/
https://www.who.int/news/item/22-02-2022-statement-on-omicron-sublineage-ba.2

e NRL upozornuje, ze molekularné-biologicka surveillance stale probiha a je stale potreba zasilat pozitivni vzorky do
sekvenacnich center.

* Pozorujeme vyrazny posun v zastoupeni L452R, nyni na 89 %. Tento posun lze pricist narlstu BA.5, tento ndarist se zacina
ukazovat i v sekvenacnich datech

e NRL bude distribuovat vzorky pro externi hodnoceni kvality pfipravené WHO.

e Do centra pozornosti se dostava nova subvarianta BA.2.75, ktera nese nékteré mutace hodné pozornosti, tato varianta je
dle ECDC zarazena jako monitorovana varianta, prestoze v databazi GISAID zatim nejsou k dispozici sdilené sekvence,
respektive chybi vypocetni algoritmus pro tuto linii. Proto Ize zatim spoléhat pouze na informace poskytnuté laboratoremi a
veédci sdilené na Twitteru. Vzhledem k faktu, ze v Indii je BA.5 varianta zatim zcela minoritni, nelze vyslovit predcasné zavéry
o vyznamu BA.2. 75 subvarianty, ale mutace v oblastech 346 a 444 — 446 naznacuji unik pred virus neutralizaCnimi
protilatkami. Tento trend je pro vyvoj viru prirozeny, a v nejblizsi dobé nelze oCekavat stabilitu viru. Vztah mezi schopnosti se
Sifit a schopnosti vyvolavat tézké onemocnéni je pouze nahodny, nelze tedy vyloucit objev varianty s vyznamnegjsim
klinickym dopade. Z dlouhodobého hlediska vsak Ize o¢ekavat vyvoj k mirnéjsim variantam, ale tento evolucni interval nelze
predpovédét. Tato varianta zatim neni dle sekvenaénich dat v CR potvrzena.
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