Podrobna zprava ke dni 1. 8. 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

e \V obdobi od 25. 7. do 1. 8. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 2175 hlasenych test( diskriminaéni PCR
z 18 laboratori.

e K 1. 8. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 45 621 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data
NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverfejnéno celkem 338 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi
1. dervencem a 1. srpnem. Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi byly detekovany pouze subvarianty
omikronu. Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant ukazuje tabulka 2. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych

variant zobrazuje graf 1.




e \V obdobi od 25. 7. do 1. 8. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 2159 hlasenych testl diskriminaéni PCR z 18
laboratofi.

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

mm Celkem (vzorki v sadg) Interpretace (pouze susp. varianta)
A570D+ 1523 0,53 % alfa, delta + A570D
E484K+ 1 83 1,20 % beta, gama, alfa E484K+, delta+

LA52R+ a delta specifické 1732 1767 98,02 % delta, delta+, BA.4/BA.5 a nékteré

mutace dalSi subvarianty omikronu (napf.
BA.1.19)

35 1767 1,98 % Omikron (BA.1/BA.2)
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Tabulka 2a a 2b: Prehled sekvenovanych variant v CR za 1. 7. 2022 - 1. 8. 2022

BA.5.1
BA.5.2.1
BA.5.2
BE.1.1
BF.5
BA.5
BA.2.9
BA.5.1.3
BA.5.3.1
BE.1
BA.4.1
BA.2.12.1
BA.5.2.3
BA.2
BA.4
BA.4.6
BA.5.1.4
BA.5.2.2
BA.5.1.2
BF.1
BA.2.12
BA.2.18
BA.2.76
BA.5.1.1
BA.5.5
BA.5.6
Celkem

119
48
46
33

=
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338

35,21%
14,20%
13,61%
9,76%
2,96%
2,66%
2,07%
2,07%
2,07%
2,07%
1,78%
1,48%
1,48%
1,18%
1,18%
1,18%
1,18%
0,89%
0,59%
0,59%
0,30%
0,30%
0,30%
0,30%
0,30%
0,30%
100,00%

b)

Varianta

BA.5.x
BE.1.X
BA.2.x
BA.4.x
BF.x

Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.1.
Zdroj: https://pangolin.cog-uk.io/

Podil

74,86%
11,83%
5,63%
4,14%
3,55%



https://pangolin.cog-uk.io/
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Varianta BA.2.75 se k 1. 8. 2022 vyskytuje na evropském kontinenté v 56 exemplarich. Nejvice sekvenci pochazi ze Spojeného kralovstvi, Némecka a Lucemburska.
V CR dle databaze GISAID prozatim nebyla potvrzena. Z dostupnych udajt ziskanych z analyzy dat z celogenomové sekvenace se zatim BA.2.75 v konkurenci

s variantami BA.5.x neuplatiiuje, coz ukazuji data ze zemi, kde dominuje BA.5. Stejné tak i data z vyhodnoceni relativni rlstové vyhody, tedy relativniho faktoru,
ktery pfimo odrazi miru transmisibility, davaji teoreticky podklad domnénce, Ze v konkurenci s BA.5 se varianta BA.2.75 zfejmé zasadné neuplatni.

Tabulka 3: Pfehled WHOP definovanych sledovanych variant a vvhodnoceni relativni rastové vyhody
covSPECTRUM

Enabled by data from (elEUs) =

WHO VOCs and VOIs

Maintained by Chaoran Chen
The variants of concern (VOC), variants of interest (WOI), and VOC lineages under monitering (WOC-LUM) of the WHO; source: https://www.wholint/activities/tracking-SARS-CoVW-2-variants/

Name Query Number sequences Relative growth advantage Cl (low) Cl (high) Description

Alpha B.1.1.7* 39 -2.07% -6.70% 2.56% Previously circulating VOC
Beta B.1.351* 9 -11.64% -23.54% 0.26% Previously circulating VOC
Gamma P.1* 1 2.88% -25.42% 31.17% Previously circulating VOC
Delta B.1.617.2* 3207 -22.30% -23.17% -21.44% Previously circulating VOC
Epsilon B.1.427*| B.1.429* 1 20.01% -22.34% 62.35% Previously circulating VOI
Zeta P2 1 -91.56% -135.29% -47.84% Previously circulating VOI
Eta B.1.525* 1 -13.55% -51.31% 24.22% Previously circulating VOI
Theta P.3* 1 -26.79% -81.51% 27.93% Previously circulating VOI
lota B.1.526* 0 Can't be calculated Previously circulating VOI
Kappa B.1.617.1* 15 -4.33% -12.04% 3.39% Previously circulating VOI
Lambda C.37* 3 6.57% -10.29% 23.43% Previously circulating VOI
Mu B.1.621* 1 -39.40% -108.17% 29.37% Previously circulating VOI
Omicron B.1.1.529* 3152599 -4.43% -4.52% -4.34% Currently circulating VOC
BA.4 nexicladePangoLineage:BA.4* 77203 33.24% 33.00% 33.49% VOC-LUM

BAS nexicladePangoLineage:BA.5" 325644 76.10% 75.75% 76.45% VOC-LUM

BA.2.12.1 nexicladePangoLineage:BA.2.12.1* 248833 17.60% 17.52% 17.69% VOC-LUM

BA.2.9.1 nexicladePangolLineage:BA.2.9.1* 884 5.05% 4.08% 6.02% VOC-LUM

BA.2. 11 nexicladePangoLineage:BA.2.11% 973 5.86% 4.94% 6.79% VOC-LUM

BA.2.13 nexicladePangolineage:BA.2 137 4843 14.66% 14.16% 15.17% VOC-LUM

BA275 nextcladePangolLineage:BA.2.75" 866 55.35% 51.14% 59.56% WVOC-LUM



L)) a a A
/szU ORale ONnItorovana rekombing ariante

WHO zaradilo do seznamu sledovanych variant novou rekombinantni variantu XAK, tato varianta se vyznacuje sledovanymi mutacemi ve spike na pozicich
147 (stejné jako BA.2.75), 460, 339 a jiZ ovérenou deleci valinu na pozici 69: K147E, N460K, G339D, A69. Varianta byla poprvé nalezena v Némecku a je
vysledkem rekombinace mezi BA.1 a BA.2 subvariantami omikronu, viz https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern.

Obr. 1: Fylogeneticky strom znazornujici vyvoj SARS-CoV-2
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Phylogenetic relationships of Nextstrain SARS-CoV-2 clades. Please credit/link to Nextstrain if using this figure 6
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Graf 1: Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant v CR jako podil z celku
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Graf zobrazuje st¥idani variant SARS-CoV-2 v CR.
Variantu B.1.258 (zelena) vystfidala na prelomu
let 20/21 varianta alfa (modra), dale v ¢ervenci
nastupuje varianta delta a jeji subvarianty. Na
prelomu let 21/22 se objevuje varianta omikron
a jeji subvarianty. Tyrkysova linie predstavuje
nardst zastoupeni varianty BA.2.9. OranzZova
pak vzestup BA.5. Prerusovana cara zobrazuje
celkovy pocet sekvenaci v CR.
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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



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 upozoriiuje, Zze molekularné-biologicka surveillance stale probiha a je stale potreba zasilat pozitivni vzorky do
sekvenacnich center.

e Dle sekvenacnich dat momentalné prevaZuji podtypy varianty omikron - BA.5, kterd tvori 75 % zachytl v ramci
celogenomové sekvenace, z toho nejCetnéjsi je subvarianta BA.5.1, ktera ma zastoupeni 35,21 %. DalSi nejvice zastoupenou
variantou je BE.X, ktera je dalsi variantou odvozenou od pdvodniho omikronu.

e Varianta BA.2.75 se v Evropé v konkurenci s dominujici variantou BA.5 neuplatnila, naopak WHO vyhlasilo jako novou
monitorovanou variantu rekombinantni variantu XAK, ktera je disledkem rekombinace mezi BA.1 a BA.2 (BA.1 x BA.2)

e NRL bude distribuovat vzorky pro externi hodnoceni kvality pripravené WHO — detekce RNA SARS-CoV-2.

e NRL pfipravuje pilotni sérii Serologie SARS-CoV-2, budou distribuovany 2 vzorky v fijnu-listopadu 2022. Budeme hodnotit
IgA, 1gG anti spike Ci jeho epitopy. Komplexni serologické EHK Ize objednat do 9. 9. 2022 z Instandu (po jednotlivych
testech): Virus Immunology - SARS-CoV-2 (Ab), odkaz https://www.instand-ev.de/en/instand-egas/ega-program/offer/virus-
immunology-sars-cov-2-ab/ .
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