Zprava NRL ke dni 24. 10. 2022

szU 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 vySetfujicim laboratorim a poskytovat dalsi kvalitativni i kvantitativni informace.
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® \/ obdobi od 16. 10. do 23. 10. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 508 hlasenych test(
diskriminacni PCR z 14 laboratofri. Pfrehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8
dni ukazuje tabulka 1. Neuréené varianty jsou u téch vzorku, kde nebylo provedeno vysetreni mutaci,

jen byly zaslany vysledky do ISIN.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

(plovouci datovy interval za poslednich 8 dni z UZIS):

Popisky radku Pocet Podil
BA.4/BA.5 221 43.5%
BA.1/BA.2 38 7.5%
N/A 74 14.6%
:;:::;rec:; bez dalsiho 175 34.4%
Celkovy soucet 508

Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace

Pocet nahlasenych

Laboratof diskriminacnich PCR
DIANA Lab, s.r.o., Praha 4 2
FN Kralovské Vinohrady 3
Laboratore Agel a.s. Novy ji¢in 2 53
LMG Nemocnice Jihlava p.o. 9
Nemocnice Na Bulovce 44
Nemocnice Pardubického kraje, Orlickoustecka

nemocnice a.s. 2 22
Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1
Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd.

mikrobiologie 105
Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 68
SPEA Olomoug, s.r.o. 69
ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 71
Vidia - diagnostika 6
Zdravotni ustav se sidlem v Ostravé 42
Zdravotni Ustav se sidlem v Usti nad Labem 13
Celkovy soucet 508



7‘ obiologie - sekvenaéni datz

SzZu
* K 24.10. 2022 bylo v CR celogenomoveé sekvenovano 53 157 Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi
SARS-CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL a Cervené vyznaéeny nové monitorované varianty
mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno Varianta Potet Podil N - Podil
celkem 598 sekvenaci s datem odbéru vzorku mezi 23. zafi a 23. o ; o BA52 9 L 2
. : - . - 4. -3% BA.5.3 2 0.3%
fijnem. Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi BA.4.6 8 1.3% BA.5.3.1 6 1.0%
v . . . .y BA.5 8 1.3% %
pFevaZovala varianta omikron, varianta BA.5.x. Celkovy pfehled BAS.1 64 10.7% e : o
vSech sekvenovanych variant ukazuje tabulka 3. Tabulka 4 BA.5.1.10 12 2:0% BA.5.5.1 1 0.2%
, . , , , , . , BA.5.1.17 1 0.2% BA.5.6 2 0.3%
souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi. Vyvoj podilu BA.5.1.18 2 0.3% BA.5.9 4 0.7%
. . s , . . BA.5.1.19 1 0.2% 0,
jednotlivych sekvenovanych variant od 1. 5. 2022 zobrazuje graf 1. BAS12 . 0.7% o 2 i
BA.5.1.21 2 0.3% BE.1.1.2 3 0.5%
BA.5.1.22 5 0.8% BE.4 1 0.2%
BA.5.1.23 4 0.7% BE.11 1 0.2%
BA.5.1.24 1 0.2% BF.13 1 0.2%
BA.5.1.26 5 0.8% BF.14 36 6.0%
Tabulka 4: Souhrnny piehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BA.5.1.3 3 0.5% BF.23 1 0.2%
BA.5.1.5 12 2.0% BF.26 5 0.8%
BA.5.2 102 17.1% BE.27 1 0.2%
Varianta Pocet Podil :2'::'18 5; z':;’/‘ BF.28 3 0.5%
5.2, -3% BF.5 20 3.3%
BA.2.X 1 0.2% BA.5.2.2 2 0.3% o 1 g
BA.4.X 10 1.7% BA.5.2.20 24 4.0% BF.7 93 15.6%
BA.5.X 372 62.2% BA.5.2.21 1 0.2% BM.1.1 1 0.2%
9 d BA.5.2.22 9 1.5% BQ.1 3 0.5%
BE.X 43 7.2% BA.5.2.26 7 1.2% BQ.1.1 1 0.2%
BF'X 162 27'10 BA.5.2.28 1 0.2% BV.1 1 0.2%
- OA BA.5.2.3 5 0.8% CG.1 3 0.5%
Ostatni 10 1.7% BA.5.2.33 1 0.2% e 1 o5
Celkem 598 BA.5.2.6 10 1.7% Celkovy souget 598

Pro vypocet poutzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.
Zdroj: https://pangolin.cog-uk.io/ 3
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B.1.1.529 (1x) BA.1 (1x) BA.1.1 (10x) BA.1.1.1 (1x) BA1.1.2 (1x) BA.1.17.2 (1x) [ BA 2 (842x) [ BA.2.1 (15x) [ BA.2.3 (49x)
I BA2.3.2 (10x) [ BA.2.3.9 (5x) [ BA.2.3.16 (1x) [N BA.25 (1x) [ BA.2.7 (3x) [ BA 2.8 (1x) [N BA2.9 872x) [ B4.29.3 (11x) [ BA-2.10 (7x)
I e~ 212 8x) [ 622121 (128x) [ 565 (4) [ 62213 (6x) [ 64214 (6x) I 82.2.17 (3x) [ 62.2.18 (39x) [ 6~ 2.22 (1x) [ B4 223 (4x)
I e~ 2251 (5x) I 62227 (4) I 62 236 (14x) [ B~ 238 (3x) BA.2.40.1 (3x) BA.2.44 (2x) BA.2.45 (3x) BA.2.47 (2x) BA.2.48 (2x)
BA.2.50 (5x) BA.2.51 (3x) BA.2.52 (5x) BA.2 54 (6x) BA.2.56 (17x) [ 82265 (1x) | 64 267 (1x) [ 622.70 (1x) [ B~.2.71 (2x)
B e~ 276 (3x) [ B4-2.77 (7x) [ BA.4 (96x) [ BA-4.1 (131x) [ BA.4.6 (31x) [ BA.5 (442x) [ BA5.1 (1378x) [ 64511 (6x) [ BA5.1.2 (23x)
I 5~ 5.1.3 (52x) [ BA51-4 (31x) | BA 519 (3x) [ 625.1.10 (176x) | 6~ 5-2 (1 115x) I 6~5-21 (343x) [ B~ 522 (22x) | BF 1 (58x)
6 Il crs 70 Il cr 7ox) e 437 Il c2523069%) M cA~53 24 Il c2531 (75<) e 1 (113x) I BE 1.1 (468x)
B 5455 (37x) M B4 5.6 (23x) M 5A5.5 (11x) [ 8459 (11x) [ B845.10 (2x) [ ~v4.2 (1) I ~v122 (1) [ »~0 sx) I >V (4x) | W (2x)
I Ostatni (94x)

AY.43

AY.71 BE11
AY 126

https://virus.img.cas.cz
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Na tvorbu haplotypové sité byl pouzit vybér
sekvenci 700 vzorkl z Ceské republiky
shromazdénych od 5. 8. 2022. Velikost uzl{
odpovidd poctu vzorkd s identickou sekvenci

DNA. Spojnice naznacuji pravdépodobné
pribuzenské vztahy, pocet kratkych kolmych usecek
odpovida poctu mutacnich zmén. Uzly jsou
vybarveny podle kraje a v pripadé¢, ze se identicky
haplotyp vyskytuje ve vice krajich, jsou vybarveny
jako kolacovy graf. Celd sit predstavuje o
variantu Omicron s jejimi podvariantami. e——
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Aktudlné jsou sledovany varianty BA.4.6, varianty BA.5 like - BE.1.1 a odvozené BQ.x, BF.7, a v neposledni radé BA.2.75.2
a rekombinantni subvarianta XBB mezi BJ.1 a BA.2.75.2.

Mezi sledované aminokyselinové substituce ve spike patri K444T, N460K, R346T, Y144del, 1666V, D80G, D1118G,
D1199N, F490S.

Rekombinantni varianta XBB detekovana v Singapuru a USA, ktera je vysledkem rekombinace dvou BA.2 like variant
BA.2.75X (BM.1.1.1) x BJ.1 (BA.2.10.1.1.), mUzZe byt novou dominantni variantou, vzhledem k aktudlnimu Sifeni a
nékterym vlastnostem spike proteinu, véetné akvizice jiz osvédcenych a zcela novych aminokyselin.
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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.
Detekujeme monitorované varianty: BQ.1.1 jeden zachyt, BA.4.6 — 8 detekci, BE.1.1 - 27 detekci a BF.7 — 93 zachytd.

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

incidenci se zvysuje pravdépodobnost vytvoreni nové varianty, ktera se mlze uplatnit podobné jako predchozi VOC, alfa,
delta a omikron.

Timotej Suri, MSc.



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

