Podrobna zprava ke dni 12. 9. 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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Diskriminacni PCR — vyhodnoceni dat

® \/ obdobi od 4.9.do 11.9. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 1 601 hlasenych test(
diskriminacni PCR z 16 laboratori. Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za
poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1. Neurcené varianty jsou u téch vzork(, kde nebylo provedeno
vysetreni mutaci, jen byly zaslany vysledky do ISIN.

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

Varianta Celkem Podil

BA.4/5 1189 74.3%
BA.2 57 3.6%
omikron 247 15.4%

neurceno/nevysetieno 108 6.8%



e K 11.9. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 48 756 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni
platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 726 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi 11. sronem a 11. zafi. Dle celogenomové
sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikron, varianta BA.5.x. Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant ukazuje
tabulka 2. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant od 1. 2. 2022 zobrazuje graf 1.

Tabulka 2: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi Tabulka 3: Souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi

Varianta Pocet Podil

BA.2 8 1.1%

BA.2.12.1 1 01% Varianta Pocet Podil

BA.2.9.3 1 0.1% BA.2.x 10 1.4%
BA.4 2  03%

BA.4.1 3 0.4% BA.4.x 8 1.1%
BA.4.6 2  0.3% BE.1x 62 8.5%
BA.4.7 1 01% BF.x 42 5.8%
BA.5 89 12.3%

BA.5.1 144 19.8% BA.5.x 604 83.2%
BA.5.1.1 1 01%

BA.5.1.10 15  2.1%

BA.5.1.2 2  03%

BA.5.1.3 2  03%

BA.5.1.4 3 04%

BA.5.1.5 4  0.6%

BA.5.2 133 18.3%

BA.5.2.1 191 26.3%

BA.5.2.2 3 04%

BA.5.2.3 5 0.7%

BA.5.3 2 0.3% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.1.
BA.5.3.1 4

0.6% Zdroj: https://pangolin.cog-uk.io/ 3



https://pangolin.cog-uk.io/
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Linie SARS-CoV-2 detekované v Cesku (1. 2. 2022 - 11. 9. 2022)
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Porovnani BA.5 s variantami cirkulujicimi do 22.8.22 ve Velké Britanii (data z PHE) — tab. 4

Sublineages updated to 22/08/22 Growth Advantagevs.BA.5 Sequences
BA.5.2 (+ 12130A + Orf1b:T1050N +C27513T + C27012T+ Orfla:14291V + C13264T + S:346T 76% 69
BA.2.75.1 sublineage with S:D574V 72% 375
BH.1 (BA.2.38.3+ orfla:3357G+S:144Del+5:452Q +S:446S+orf1a:3357G + Orfla:1214l) 57% 82
BA.5.1 sublineage with ORF1a:H417Y, ORF1b:A1476S, ORF1b:D1903N, ORF1b:T310l, ORF7a:L30H, S:R346T, and C10507T 45% 58
BA.5.1* & C10507T & orflb:D1903N & ORF1a:H417Y & ORF1b:A1476S & ORF1b:T310! & ORF7a:L30H & S:R346T 50% 58
BE.1.1 +S:444T+ C28312T 47% 124
BA.5.2.7 ( K444M) 42% 203
BF.13( Orfl1a:K2589R+G26196A+0rf1b:K1957R+5:3465+24079C) 38% 228
BE.1.2 ( C1471T + S:346T) 32% 95
BF.15 (BA.5.2.1* & ORF6:57L & S:248H) 29% 122
BF.14 (+ORF1b:H1087Y+S:450D)" 31% 297
BA.5.2.1 + S:444R + T6979G + T11177C 31% 77
BA.2.75 (S:K147E, W152R, F157L, 1210V, G257S, D339H, G446S, N460K, R493Q 35% 3226
BA.4.1.8 (C28720T+14322T+18603C+S:R346T) 29% 463
BA.5.10 (C1627T + orfla:R207C+orf1a:Q3922R+G29422T+E:S50G +S:262S) 15% 192
BA.5.2.6 (27012T + S:R346T, orf1b:1050N (NB 13136A)) 30% 143
BF.7 (BA.5.2.1+C7528T + G22599C (S:346T)) 31% 1555
BA.2.38.3 (S:417T+C21622T+5:69/70del, S:S71F, S:T478R +5:1264L) 25% 128



sZU Porovnani BA.5 s variantami cirkulujicimi do 22.8.22 ve Velké Britanii (data z PHE), tab.5
* Sublineages updated to 22 Growth Advantagevs.BA.5 Sequences
* BA.4.6 (+C8140T+S:R346T) 20% 9880
* BA.4.6 + W152L 21% 169
* BK.1(BA.5.1.10+ORF1a:G519S) 17% 431
* BA.2.38.2+ orfla:445V+ S:146del 19% 245
* BA.5.6.2 ( K444T +C8605T) 16% 249
 BA.2.76.1 (R357K + ORF1b:V2073L + ORFla: G1595S) 18% 70
 BA.5.1.12 ( S:V445A) 17% 177
* BA.5.2 +G12310A, ORF1b:T1050N 14% 64493
* BF.5(C1627T +28830G) S:1020S +0Orf7a:H47Y + ORF9b:K40R 13% 17451
 BA.5.2.1 (ORF9b:D16G, 28330G,C1627T, A27038G) S:A1020S 11% 11137
 BF.11(28330G)+26151T+28271C+C140T+S:346T 24% 356

Porovnani relativni veliiny, tedy tzv. rlstové rychlosti, ktera je odvozena z populacnich dat (tabulky 4 a 5) potvrzuji
evolu¢ni vyhodu variant odvozenych od BA.5 v porovnani s var. BA.2.75 (Kentaur).



C.,

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

e Sekvenacni data vykazuji shodu se svétovymi daty, dominuje varianta BA.5x (BA.5 like), kam spadaji i varianty BE a BF. like.
Dle sekvenacnich dat momentdlné prevazuji podtypy varianty omikron - BA.5 (vice neZ 80 % sekvenci), dale subvarianta
BE (vice nez 7 % sekvenci). Subvarianty omikronu BA.2.x je zastoupena 5 procenty. V zastoupeni variant nepozorujeme
dynamiku, situace je de facto podobna jako v minulém tydnu.

e Porovnani relativni veliCiny, tedy tzv. ristové rychlosti, ktera je odvozena z populacnich dat (tabulky 4 a 5) potvrzuji
evoluéni vyhodu variant odvozenych od BA.5 v porovnani s var. BA.2.75 (Kentaur). Prestoze struktura spike stdle umozZniuje
adaptacni evoluci, neni zfrejmé, jak bude vypadat dalsi vyvoj viru.
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