Podrobna zprava ke dni 15. 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 7. 8. do 15. 8. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 1 806 hlasenych testd diskriminaéni PCR
z 18 laboratofi. Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacniho PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1.

e K 15. 8. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 47 219 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni data
NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverfejnéno celkem 648 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi
15. ervencem a 15. srpnem. Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikron.
Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant ukazuje tabulka 2. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant

zobrazuje graf 1.




C.,

e \V obdobi od 8. 8. do 15. 8. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 1 806 hlasenych testl diskriminacni PCR z 18
laboratofi.

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

mm Celkem (vzorkii v sadg) Interpretace (pouze susp. varianta)

A570D+ 1139 0,00 % alfa, delta + A570D
E484K+ O 262 0,00 % beta, gama, alfa E484K+, delta+

L452R+ a dalsi omikron 1366 1397 97,78 % Omikron (BA.4/BA.5)

specifické mutace

L452R- a dalsi omikron 27 1672 2,22 % Omikron (BA.1/BA.2)
specifické mutace
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Tabulka 2: Pfehled sekvenovanych variant v CR za 15. 7. 2022 — 15. 8. 2022 Tabulka 3: Souhrnny pfehled sekvenovanych variant v CR za 15. 7. 2022
—15. 8.2022
Varianta Pocet Podil
BA.5.1 198 30,56%
BA.5.2 108 16,67% Souhrnna varianta Pocet Podil
BA.5.2.1 92 14,20% BA.5.X 460 71’21%
BE.1.1 73 11,27% BE.X 136 21’05%
BA.2 28 4,32%
BAS 57 417% BA.2.X 42 6,50%
BE.1 20 3,09% BA.4.X 17 2,63%
BF.5 20 3,09% BF.X 21 3,25%
BA.4.1 12 1,85%
BA.5.3.1 9 1,39%
BA.2.9 7 1,08%
BA.4 7 1,08%
BA.5.1.3 5 0,77%
BA.5.2.3 5 0,77%
BF.1 5 0,77%
BA.2.12.1 4 0,62%
BA.5.1.2 4 0,62%
BA.2.18 3 0,46%
BA.4.6 3 0,46%
BA.5.5 3 0,46%
BA.5.6 3 0,46%
BA.4.1.4 2 0,31%
BA.5.3 2 0,31%
BA.4.2 1 0,15%
BA.5.1.1 1 0,15%
BA.5.1.4 1 0,15%
BA.5.3.2 1 0,15%
BA.5.3.3 1 0,15% , v ve . .
BF.3 . 0.15% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.1.
Zdroj: https://pangolin.cog-uk.io/ 4

Celkovy soucet 646


https://pangolin.cog-uk.io/

o

Podil varianty na celku

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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Graf 2: Vékova struktura ve vztahu
k sekvenovanym vzorkiim

V mésicich lednu az kvétnu dominantni vékova
skupina 40 — 49 let byla od c¢ervna nahrazena
dominuijici skupinou 20 — 29 let, pricemz od
srpna 2021 pozorujeme ndrlst i mladSich
veékovych skupin, pfedevsim 10 — 19 let. V fijnu
a prosinci jsou ve vékovych skupinach
sekvenovanych opét vice zastoupeny skupiny
30 — 39 a 40 — 49 let. V listopadu pak
zaznamendvame narlst mezi  nejvysSimi
vekovymi skupinami. S nastupem omikronu
pozorujeme ndrust sekvenovanych ve vékové
kategorii 20 — 29 let, 30 — 39 let a 40 — 49 let.

V breznu i dubnu pak dochdzi k nardstu v
kategorii 70+ let. Tento jev neodpovida vékové
distribuci v pripadé sledovani pozitivity PCR
testd, ale je podle definice vzork( uréenych k
sekvenaci a tedy algoritmu UZIS pouZitého k
vyhodnoceni.
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q/;w Aktualni prehled VOC/VC dle ECD

Jednotlivé varianty jsou nyni ECDC klasifikovany takto:

VOC: BA.2
sledované mutace: G142D, N2111, A212, V213G, G339D, S371F, S373P, S375F, T376A, D405N, R408S,
K417N, N440K, S477N, T478K, E484A, Q493R, Q498R, N501Y, Y505H, D614G, H655Y, N679K, P681H, N764K,
D796Y, Q954H, N969K
BA.4 sledované mutace: L452R, F486V, R493Q
BA.5 sledované mutace: L452R, F486V, R493Q

VOI BA.2+ L452.X (x - jakdkoli substuituce)
BA.2.75 sledované mutace: (W152R, F157L, 1210V, G257S, D339H, G446S, N460K, Q493 (reversion)

VUM XAK (rekombinantni varianta BA.1 x BA.2) sledované mutace: K147E, N460K, G339D, A69

https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern
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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 ekonomickd 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

® 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 upozornuje, ze 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 (vice nez 71 % sekvenci), stale pozorujeme
stoupajici tendenci u subvarianty BE (vice nez 21 % sekvenci). Subvarianty omikronu BA.2.x, BA.4,x a BF.X se zatim v CR
neuplatiuji. V Némecku stoupa zachyt rekombinantni varianty BA.1 x BA.2 XAK, kterou jsme jiz v nékterych vzorcich
detekovali v minulém sledovaném obdobi, ale v soucasnosti neevidujeme zachyt této rekombinantni varianty. V nékterych
diskriminacnich PCR je mozno na ni usuzovat na zakladé prfitomnosti delece na pozici 69 ve spike proteinu. Tato
rekombinantni varianta je nové zarazena mezi monitorované varianty.

e NRL bude distribuovat vzorky pro externi hodnoceni kvality pripravené WHO, distribuce bude probihat od 17. 8. 2022 do
24. 8. 2022, pokud si nejste jisti, jak nahlasit vysledky, veskeré udaje pro prihlaseni jsou podrobné popsany v pribalové
informaci. Je distribuovano 6 vzorku.
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