Zprava NRL ke dni 21. 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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V obdobi od 6. 11. do 13. 11. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 114 hlasenych testl
diskriminacni PCR z 10 laboratofri. Pfehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8

dni ukazuje tabulka 1.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

Varianta Pocet
BA4/5 48
omikron 35
BA1/2 20
nevalidni (P681R) 5
neprovedeno 4
omikron neprokazan (Y505H negativni) 2
Celkovy soucet 114

Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace

Laborator Pocet
Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd. mikrobiologie 35
ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 18
Nemocnice Na Bulovce 16
Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 12
Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 10
Laboratore Agel a.s. Novy jicin 2 6
Zdravotni Ustav se sidlem v Usti nad Labem 6
FN Kralovské Vinohrady 5
SPEA Olomoug, s.r.o. 5
Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1




- obiologie - sekve

K 20. 11. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 54 804 SARS-CoV-2
pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma
GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 166 sekvenaci s datem odbéru
vzorku mezi 20. fijnem a 20. listopadem Dle celogenomové sekvenace v tomto
casovém obdobi prevaZovala varianta omikronu BA.5.2 (65 sekvenci, 39 %) a z ni
odvozené varianty. Ve sledovaném obdobi neni pozorovan narust jinde ve svété
monitorovanych variant BQ.1, BQl.1 a BQ.1.2., jejich narlst je pozorovan
predevsim v USA, Velké Britanii a Francii. V téchto zemi neni vlivem dominance
BA.1.x variant pozorovana epidemicka vina. Celkovy prehled vsSech
sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. Tabulka 4 zohlednuje souhrnny
prehled sekvenaci za sledované obdobi. Vyvoj podilu jednotlivych
sekvenovanych variant od 1. 5. 2022 zobrazuje graf 1.

Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi

Varianta Pocet Podil
BA.5.2.x 65 38,9%
BF.7.x 44 26,2%
BA.5.1.x 18 10,7%
BF.14 15 8,8%
BQ.1.x.x 6 3,5%
BF.xx 5 2,9%
BE.1.1 4 2,3%
CL.1. 4 2,3%
BA.2 2 1,1%
BN.1.5 2 1,1%
BA.4.6 1 0,6%

Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi

Varianta Pocet Podil
BA.5.2 42 25,3%
BF.7 32 19,3%
BF.14 15 9,0%
BF.7.3 9 5,4%
BA.5.1 8 4,8%
BA.5.2.1 8 4,8%
BA.5.2.20 7 4,2%
BA.5.2.26 4 2,4%
BE.1.1 4 2,4%
BA.2 3 1,8%
BA.5.1.10 3 1,8%
BA.5.1.5 3 1,8%
BQ.1.1 3 1,8%
BA.5 2 1,2%
BA.5.1.24 2 1,2%
BF.5 2 1,2%

Celkovy soucet 166

Varianta Pocet Podil
BN.1.5 2 1,2%
BQ.1 2 1,2%
BA.4.6 1 0,6%
BA.5.1.2 1 0,6%
BA.5.1.23 1 0,6%
BA.5.2.22 1 0,6%
BA.5.2.27 1 0,6%
BA.5.2.34 1 0,6%
BA.5.2.35 1 0,6%
BF.11 1 0,6%
BF.2 1 0,6%
BF.26 1 0,6%
BF.7.4 1 0,6%
BF.7.5 1 0,6%
BF.7.6 1 0,6%
BQ.1.1.1 1 0,6%
CL.1 1 0,6%

Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.: https://pangolin.ceg-uk.io/



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

Imdevimab

Bamlanivimab

Etesevimab

Cilgavimab

Tixagevimab
Amubarvimab
Romlusevimab
Adintrevimab
Regdanvimab
Bebtelovimab

Sotrovimab
Casirivimab-imdevimab
Bamlanivimab-etesevimab
Cilgavimab-tixagevimab
Amubarvimab-romlusevimab

BA.1

BA.4-5
BA.4.6

Zdroj: Eric Topol, based on GISAID data
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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 pozitivnich detekci i poctu
hospitalizovanych, prestoze testovani a sekvenacni vybér je zcela ndhodny. Stale dominuji varianty odvozené od BA.5x
(véetné BE.x, BF.x), které nyni tvori vice nez 98 % sekvenci. Z BA.5-like subvariant se nejvice se uplatnuji BA.5.2 (39 %), BF.7
(26 %) a BF.14 (9 %). U variant BF.7 a BF.14 pozorujeme narlst v zastoupeni v porovnani s minulym tydnem. Sporadicky
jsou detekovany monitorované varianty: BQ.1.x - $est zachytl (celkem v CR 20 detekci). BA.4.6 byla detekovéana jen v
jednom pfipadé. Je zaznamendn ndrust detekci variant odvozenych od BQ.1, ale ani v zemich, kde tyto varianty dominuji
neni pozorovana epidemicka vina ani vyznamny vzestup hospitalizaci a umrti.

e ZavaZny je zcela jasny imunitni Unik BA.1.1 pfed dostupnymi terapeutickymi monoklonainimi protilatkami. Uginnost
Paxlovidu (ritonavir) a Lagevria (molnupiravir) neni ovlivnén.

RNDr. Helena Jirincovad
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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

