Zprava NRL ke dni 14. 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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j;zu D aéni PCR odnoceni dz

V obdobiod 6. 11. do 13. 11. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 108 hlasenych testu
diskriminacni PCR z 9 laboratori. Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8
dni ukazuje tabulka 1.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Laboratof Pocet

Linie Pocet DIANA Lab, s.r.o., Praha 4 2

BA.4/BA.5 32 Laboratore Agel a.s. Novy jicin 2 9

LMG Nemocnice Jihlava p.o. 5

BA]:'/BA'Z 20 Nemocnice Na Bulovce 17

omikron 56 Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd. mikrobiologie 15

Celkem 108 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzefi 14

ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 23

Vidia - diagnostika 1

Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 22

Celkovy soucet 108



K 14. 11. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 54 531 SARS-CoV-2 Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi

pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma

) A L. . Linie Pocet Podil Linie Pocet Podil
GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 455 sekvenaci s datem BA.5.2 114 25,1%  BE.1 2 04%
odbéru vzorku mezi 14. fijnem a 14. listopadem Dle celogenomové BF.7 69 15,2%  BF10 2 04%
v 4 s v v . . 0, 0,
sekvenace v tomto ¢asovém obdobi pfevaZovala varianta omikronu BA.5 a Eﬁ'g'i'l 2513 igf 22'2'1'12 1 g';ﬁ’
7 4 . 7 ’ ’ 7 4 o .o . 7 0 et ? (]
z ni odvozené varianty. Ve sledovaném obdobi neni pozorovan narust jinde BE.14 31 6.8%  BA5.2.29 1 02%
ve svété monitorovanych variant BQ.1, BQ1l.1 a BQ.1.2,, jejich narlst je BE.1.1 22 4,8% BA.5.2.3 1 02%
pozorovan predevsim v USA, Velké Britdnii a Francii. Celkovy prehled BA.5 16 3,5% BA.5.2.4 1 02%
N . L . BA.5.1.10 15 3,3% BA.5.3.3 1 02%
vsech selfvevnovanych varlan:c je uveden v, tabulce,3. Talriulka 4 zohledn’UJe BA 2 75 10 22% BA S 6 1 0%
souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi. Nové byla detekovana BES 7 1,5% BE.1.1.2 1 02%
rekombinantni varianta XAZ ((BA.5 xBA.2.5) x BA.5 ). Vyvoj podilu BA.5.2.6 6 1,3% BE.1.2 1 02%
jednotlivych sekvenovanych variant od 1. 5. 2022 zobrazuje graf 1. S : Al ] R L 0
BA.5.2.20 5 1,1% BF.17 1 02%
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BA.5.3.1 5 £,1% BF.26 L 0,2%
- } , BA.2 4 0,9% BF.28 1 02%
Linie PocCet Podil BA.5.1.5 4 09%  BQ.l 1 02%
BA.5.x 297 65,3% BA.5.1.23 3 0,7% XAZ 1 02%
BF.7 69 15,2% BA.5.1.26 3 0,7% XAZ 1 02%
BF.xx 37 8,1% BA.5.2.26 3 0,7%
0,
BF.14 31 6,8% :2-;-153;2 ; gji
- o i I8 ,470
HE Lt 26 5'7/: BA.5.2.16 2 0,4%
BA.2 67 14,7% BA.5.2.27 2 0,4%
BF.5 7 1,5% BA.5.5 2 0,4%
BA.4.6 5 1,1%
BQ.1 1 0,2% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.: https://pangolin.ceg-uk.io/
XAZ 1 0,2%


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

Linie SARS-CoV-2 detekované v Cesku (7. 1. 2022 - 14. 11. 2022)
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Tab. 6: Pocet osekvenovanych vzorku za kalendarni

Tab. 5: Celkovy pocet sekvenci vlozenych do GISAID mésice v roce 2022

k11-11-2022
. . ., Primérny tydenni pocet
Sekvenacni centrum Pocet vzorku Mesic Pocet sekvenci sZkzenci i

FN Brno 5252 Leden 5495 > 1000
NRL 5 056 Unor 4248 > 1000
FNHK 3993 Bfezen 4 450 > 1000
UMTM Olomouc 3584 Duben, 900 <300
Biocev/PfF UK 3370 Kvéten 1 608 <400

FN Plzefs 3219 Cerven 1 949, <500

Sv Anna Brno 2115 Cervenec 2238, >500
SVU Praha 972 Srpen 2701, >600
AVCR CB 956 Zafi 2 695, >600

FN Ostrava 591 Rijen 976 <300

Po uvodnich mésicich roku osciluje sekvenacéni kapacita okolo 500 vzork( za tyden. Tento pocet by mél byt

udrzen i v roce 2023. Cilem by mélo byt dosazeni reprezentativniho podilu vzork(, nikoli spoléhat na nahodny vybér.
Pro vybér reprezentativniho podilu je nutné, uchovavani pozitivnich izolatd RNA po dobu 5 dn( a tésna spoluprace
UzIS se SzU.
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e NRL upozornuje, ze molekularné-biologicka surveillance stale probiha a je stale potreba zasilat pozitivni vzorky do
sekvenacnich center.

e Situace se od minulého tydne nezménila. Sekvenacni data v soucasnosti nevykazuji shodu se svétovymi daty, sledované
varianty BQ.1 a BQ.1.1 se zatim neuplatiuji a tomu odpovida i dynamika vyvoje poctu pozitivhich detekci i poctu
hospitalizovanych, prestoze testovani a sekvenacni vybér je zcela nahodny. Stale dominuji varianty odvozené od BA.5x
(véetné BE.x, BF.x), které nyni tvori vice nez 80 % sekvenci. Z BA.5-like subvariant se nejvice se uplatnuji BA.5.2 (14 %),
BA.5.1 (11) % BF.7 (15 %) a BF.14 (7 %) Sporadicky jsou detekovany monitorované varianty: BQ.1. jeden zachyt (celkem v
CR 10 detekci), BA.4.6 5 detekci. Nové byla detekovana rekombinantni varianta XAZ ((BA.5 xBA.2.5) x BA.5).

e Prestoze struktura spike stale umoznuje adaptacni evoluci, neni zfejmé, jak bude vypadat dalsi vyvoj viru. Pozorujeme
konvergentni mutace v spike proteinu vedouci k Uniku pred protilatkami predevsim na pozicich: L452*: R346*(T/1/S/K),
K356*(T/R), K444*(M/T/R/N), V445*(A/P), G446*(D/S/V), N450* a N460*(K/S). Mutace, které nejvice ovliviiuji escape
charakter (Unik pred protilatkami) jsou povazovany: R346, R356, K444, L452, N460K a F486x. Tyto mutace jsou obsazeny

v aktualné monitorovanych variantach.

RNDr. Helena Jirincovad



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

