Zprava NRL ke dni 7. 11. 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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7;zu D aéni PCR odnoceni da

® \/ obdobi od 31. 10. do 7. 11. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 229 hlasenych test(
diskriminacni PCR z 12 laboratofi. Pfrehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8
dni ukazuje tabulka 1. Neuréené varianty jsou u téch vysledk( zaslanych do ISIN, kde nebylo provedeno
vysetreni mutaci, pripadné byla vySetfena mutace P681R, ktera neni pro typizaci urcujici.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratori vysetrujicich mutace
Laboratof Pocet vysetrenych vzorku
Linie Pocdet ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 55
Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd. mikrobiologie 38
BA]_/BAZ 21 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 29
SPEA Olomoucg, s.r.o. 26
BA'4/BA'5 o1 Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 26
nevysetreny mutace 10 Nemocnice Na Bulovce 24
omikron 81 Lallb.orat(?re Agel. a.s. Novy jicin 2 19
Vidia - diagnostika 4
Pouze P681R 26 Zdravotni Ustav se sidlem v Usti nad Labem 4
CG”(OV{I soucet 229 LMG Nemocnice Jihlava p.o. 2
DIANA Lab, s.r.o., Praha 4 1
Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1

Celkovy soucet 229



7‘ obiologie - sekvenaéni datz

SzZu
K 30. 10. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 53 998 SARS-CoV-2 Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi
pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma Cervené vyznaceny nové monitorované varianty
GISAID. V této databazi je zvefejnéno celkem 306 sekvenaci s datem = — 2";;;
odbéru vzorku mezi 6. fijnem a 24. fijnem (nejnové;si udaj k 7. listopadul). BF.7 46 15,0%
Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala 22'2 ) 22 :2;
varianta omikronu BA.5 a z ni odvozené varianty. Varianta CG.1 nesouci L = 8.2%
escape charakteristiky v S a mutaci zvysujici rychlost replikace v ORF 12, BF.14 18 5,9%
ktera v CR cirkulovala v srpnu a z&fi (celkem 22 sekvenci) se ve Ei;;zo ﬁ :2;
sledovaném obdobi neuplatnila. Rovnéz ve sledovaném obdobi neni BA5.2.6 10 3,3%
pozorovan narist jinde ve svété monitorovanych variant BQ.1, BQ1.1 a T y o
BQ.1.2. Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce BAS.LS 4 13%
3. Tabulka 4 zohledriuje souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi. Eﬁ:::i?’ z 18;
Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant od 1. 5. 2022 zobrazuje BA.5.2.22 3 1.0%
graf 1 BA.5.2.26 3 1,0%
BA.5.9 3 1,0%
BE.1 3 1,0%
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BF.26 3 1,0%
BF.28 3 1,0%
Varianta Pocet Podil 22'52.75 ; (1)(7):2
BA.5.x 201 65,7% S 5 S
BF.7 46 15,0% BA5.3.1 2 0,7%
BF.x 30 9,8% CG.1 1 0,3%
BE.1.x 17 5,6%
BA.2 7 2,3%
BA.4.6 3 1,0% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.

BA.2.75.x 3 1,0% Zdroj: https://pangolin.cog-uk.io/ 3
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BF.7

Fylogeneticky strom sestaveny z Ceskych sekvenci
odebranych od 8.7.2022 a vybéru referencnich sekvenci
z databaze GISAID. Referencni sekvence ze zahranici
jsou vyznaceny ¢ernymi linkami, ¢eské sekvence jsou
vyznaceny barevnymi linkami a silnéjsi linky oznacuji
sekvence vzork(l odebrané od 12.8.2022. Genotypy
urcené pomoci PANGO Lineages (metodou UShER) jsou
vyznadeny barevnymi vysec¢emi. Ceské vzorky viru SARS-
CoV-2 nalezeji vesmeés do varianty Omicron. V ramci
linie omicron zcela prevazuje dcerina linie BA. 5,
zejména pak rozlisené linie BA.5.1, BA.5.2 a BE.1.1.
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Na tvorbu haplotypové sité byl pouzit vybér
sekvenci 700 vzorkl z Ceské republiky
shromazdénych od 19. 8. 2022. Velikost uzl{
odpovidd poctu vzorkd s identickou sekvenci DNA.
Spojnice naznacuji pravdépodobné pribuzenské
vztahy, pocet kratkych kolmych uUsecek 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 variantu Omicron s jejimi
podvariantami.
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Daily growth advantage over BA.5

Zdroj: Moritz Gerstung: EMBL's European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI) provides life science data resources and
tools, and performs basic research in computational biology.



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

e Sekvenacni data v sou€asnosti nevykazuji shodu se sveétovymi daty, sledované varianty BQ.1 a BQ.1.1 se zatim neuplatniuji
a tomu odpovida i dynamika vyvoje poctu pozitivnich detekci i poCtu hospitalizovanych, prestoze testovani a sekvenacni
vybér je zcela nahodny. Stdle dominuji varianty odvozené od BA.5x (BA.5 like — 66 %), kam spadaji i varianty BE a BF like, kde
se uplatiuje predevsim BF.7 (15 %). Detekujeme monitorované varianty: BA.5.2.6 — 13 detekci, BQ.1.1 jeden zachyt, BA.4.6
— 8 detekci, BE.1.1 - 19 detekci a BF.7 — 55 zachytd.

V eV /s

dlsledek evoluce Ize povaZovat ztratu ucinnosti nékterych lécivych pripravkd, napt. Evusheld, jehoZ podani je jedinym
reSenim pro nékteré rizikové pacienty. S nardstajici incidenci se zvySuje pravdépodobnost vytvoreni nové varianty, ktera se
mUzZe uplatnit podobné jako predchozi VOC, alfa, delta a omikron.

RNDr. Helena Jirincova
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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
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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

