Podrobna zprava ke dni 26. 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

® \V obdobi od 18. 9. do 25. 9. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 1 983 hlasenych
testl diskriminaéni PCR z 16 laboratofi. Prehled zachycenych mutaci dle diskriminaénich 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 1406 70.9%
BA.2 129 6.5%
omikron 294 14.8%

neurceno/nevysetieno 154 7.8%



e K 25.9. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 50 649 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni
platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 635 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi 25. srpnem a 25. zafri. Dle celogenomové
sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikron, varianta BA.5.x. Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant ukazuje
tabulka 2. Tabulka 3 souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi. 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 6 0.9% Varianta Pocet Podil
BA.2.75.2 1 0.2% BA.2.x 7 1.1%
BA.4 1 02% -
tees 4 o BA.5.3.1 4  0.6% BA.4.x > 0.8%
BA.4.6 1 0.2% BA‘5-5' 3 0'5; BE.1x 52 8.0%
BA.4.7 1 02% DBA> 5% BE — ey
BA S 45 7oy BASS 2 0.3% | 7%
BA.5.1 108 16.6% °oA>8 A G BA.5.x 512 78.5%
o)

BA.5.1.10 14 219% BASI > O'Sf’
BA.5.1.2 1 029 BE1 15 2.3%
BAS 13 : gy BELL 37 5.7%

Ded. . 0
BA.5.1.4 4 o06% o1 5 08%
BA.5.1.5 4 o06% Br10 1 02%
BA 5 10 L 0oy PBFL4 13 2.0%

5. . ”
BA.5.2 178 27.3% sig 1 83;’
BA.5.2.1 123 18.9% o 2%
BA.5.2.2 2 03% BF2 26 4.0%
BA.5.2.3 7 11% BF/ 28 4.3%
BA.5.2.4 1 02% BF8 1 0.2% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.1.

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



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

1,200

1,000

300

600

400

200

0 P—— 1
;3,"\ ol A 24 ,5_;}1 A ah 2% b(gb« ‘\ A% 25 6,@3 2% a0 ﬁ'gﬁ 20 A
ot o2 ok v o X PRy o il b Oh oo 05 9 Ao A .aﬁ’ o =
B X L ,lgo:l P LY P\ L\ Y (P L L 10'-*-”* P N I
BA1 (300%) BA1.1(2,167x) BA1.1.1(388x) BA1.17.2(373%) BAT1.18 (173 [ BA2 (3,490x) [ BA2.3 (240x) [ BA2.9 (5,186%)
I Ostatni (741%)

Linie SARS-CoV-2 detekované v Cesku (celé obdobi)

https://virus.img.cas.cz
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Graf 2 uvadi frekvenci vyskytu variant
SARS-CoV-2 ve vzorcich odebranych v
pribéhu dvandcti tydnu pred 26.08.2022
ve ¢lenéni podle kraja.

Pro tuto analyzu bylo z celkového
datasetu vybrano 3 939 vzorkd, u nichz je
dostupna validni sekvence celého
genomu a informace o datu a mistu
odbéru.

V grafu jsou vyneseny jen varianty
pritomné v alespon jednom kraji
nejméné ve dvou izolatech a zaroven ve
vice nez 1 % analyzovanych vzorkd.

Pocet vzorkl z daného kraje je uveden na
svislé ose vlevo.
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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 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 spadaiji i varianty BE a BF like.
Dle sekvenacnich dat momentdlné prevazuji podtypy varianty omikron - BA.5 (témér 80 % sekvenci), dale subvarianta
BE (8 % sekvenci). Subvarianty omikronu BA.2.x je zastoupena 1,1 %. V zastoupeni variant nepozorujeme
dynamiku, situace je de facto podobna jako v minulém tydnu.

e Prestoze struktura spike stale umoznuje adaptacni evoluci, neni zrejmé, jak bude vypadat dalsi vyvoj viru.
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