SARS-CoV-2 surveillance variant —
mutaci celogenomovou sekvenaci - PCR

NRL pro chripku a nechripkova virova respiracni onemocneéni
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Urceni varianty nebo klicové mutace ovlivnujici
vlastnosti viru, respektive vedouci k urceni varianty

* PCR—-NTD, RBD, furin stéepné misto spike — NRL doporucuje minimalni
nutné mutace k urceni na zakladé vlastni analyzy a dostupnych diagnostik
* Sledovani variant — ne vzdy lze jednoznacné urcit
e Suspekce na novou Ci zménénou varianty
* Indikace adekvatni léCby — respektive rezistence na dostuna antivirotika

* Mass Array — Hera grant (NRL, ZU OVA, UNL) —

e odpovida parcialni sekvenaci

* Ocekavame uplatnéni v surveillanci OV, rezistence na AV viru chripky, pfipadné
dalSich virQ (nar. HV), sledovani ATB rezistence, postupné vyznamné doplnéni
virologické surveillance, v soucasnosti uplatnéni v onkologické diagnostice
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Key mutations in
e

B.1.1.7 spike

It takes three spike proteins to form one spike, so each mutation

appears in three places:

Y144/145
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For more on the B.1.1.7 mutations, see: side sl
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(szu Diskriminacni PCR x Mass Array x parcialni sekvenace Spike genu
nékteré mutace ve spike x rozsahly souhrn mutaci znamych x neznamych

Matice mutaci ve spike: jsou zahrnuty i varianty BA.1, BA.2, BA.3
Zdroj: outbreak.info
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https://outbreak.info/

Celogenomova sekvenace — vSechny mutace i neznamé
Prehled mutaci — delta - omikron

List of mutations Compare to other lineages
Mutations in at least 75% of Delta sequences (read more) View S-gene mutations
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Poloha mutaci varianty Delta. Pfevzato ze outbreak.info.

Characteristic mutations in lineage Compare to other lineages
Mutations in at least 75% of BAl1 sequences (read more) View S-gene mutations
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Poloha mutaci BA.1. Prevzato ze outbreak.info.

Characteristic mutations in lineage Compare to other lineages
Mutations in at least 75% of BA.2 sequences (read more) View S-gene mutations
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Poloha mutaci BA.2. Prevzato ze outbreak.info.
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Sekvenacni laboratore a celkové pocty osekvenovanych vzorkd k 11. 2. 2022, celkem vice
nez 29 000 sekvenci od brezna 2020

Pocet vzorku podle laboratofi

Navrh - Spadové oblasti pro Sekvenacni laboratore
- vzorky s vyznamnou klinickou nebo epidemiologickou anamnézou
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Narodni strategie molekularné biologické surveillance (platna od 05/2021)
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V obdobi od 13. 2. do 21. 2. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 32 151 provedenych testl diskriminacni
PCR z 57 laboratofri.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

| Mutace | Ppozitivnich |  Celkem (vzorkiivsadé) | Procentovsadé | Interpretace (pouze susp. varianta
1 7 698 0,01 % alfa, delta + A570D

4 4 659 0,08 % beta, gama, alfa E484K+, delta+

14 14 202 0,10 % delta, delta+

L452R- 14 188 14 202 99,9 % omikron
(bez rozliseni BA.1, BA.1.1, BA.2)

BA.2 0 695 0% Suspektni BA.2
(subvarianta omikronu)

Dle dat z diskrimina&ni PCR zcela dominuje varianta omikron, BA.2 se dle dat z diskriminaéni PCR (UZIS) nyni
nevyskytuje. Dale se okrajové vyskytuje varianta delta a jeji podvarianty, ktera jiz byla témér vytlacena omikronem,
ktery je nakazlivéjsi.

Dle aktualné platného MO neni provadéni diskriminacnich PCR povinné. Vétsina souprav neumoznuje rozliseni mezi
BA.1 a BA.2. Diskriminacnimi PCR v NRL za toto obdobi bylo detekovano 16 % BA.2.
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Dle dat ze sekvenaci tvori velky podil varianta omikron (BA.1, BA.1.1, BA.2), dohromady
94,82%. Pouze okrajové se vyskytuji subvarianty delty, prfipadné dalsi varianty.
Uvddime pouze varianty s cetnosti nad pét sekvenaci v CR v uvedeném casovém
obdobi.



Evoluce SARS — CoV-2 za obdobi 1. 8. 2021 az 23. 2. 2022

Linie SARS-CoV-2 detekované v Cesku (1. 8. 2021 - 23. 2. 2022)

Linie SARS-CoV-2 detekované v Cesku (1. 8. 2021 - 23. 2. 2022)
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Znazornéni variant SARS-CoV-2

v haplotypové siti

Vybér sekvenci 1588 vzorkl
24.12.-10. 2. 2022

Velikost uzll — dle poctu vzorku

s identickou sekvenci.

Spojnice naznacuji pravdépodobné
pribuzenské vztahy,

pocet kratkych kolmych usecek
odpovida poctu mutacnich

COG CZ: https://virus.img.cas.cz/
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(SZU
Zavér a budouci reseni:

* Nutné propojeni ARI/ILI/SARI/Covid 19 surveiilance virologické v pfipadé C19 i serologické

* Rozsifeni SARI surveillance o RSV a C19 minimalné

* Nutné nastaveni poctu vysetfovanych vzorkd v ramci surveillance zohlednujici nemocnost a dominujici varantu-
genotyp i jiného viru, nez SARS-CoV-2

* Nutnost zachovani surveillance variant — genotypl metodou diskriminaéni PCR/Mass Array a celogenomové
seokvenace

* Nutnost zahrnout do surveillance krajské mikrobiologické laboratore (pravdépodobné nemocnicni) napojené na
ambulantni i nemocniéni zdravotnicka zarizeni bez vyraznych zasaht KHS

e KHS —role ve vySetfovani ohnisek, OOVZ fidici organ

e Postupné nutné propojeni se surveillanci OV



Project ,Enhancing Whole Genome Sequencing (WGS) and/or Reverse
Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) national infrastructures and

capacities to respond to the Covid-19 pandemic in the European Union and
European Economic Area” had received funding from the European Centre for e ‘
Disease Prevention and Control under the Grant Agreement number

ECDC/HERA/2021/004 ECD.12218. EUROPEAN CENTRE FOR

DISEASE PREVENTION
AND CONTROL

More information about the project: http://www.szu.cz/ecdc-1

NOTE:

Information included reflects only the authors’ view and the Centre (ECDC) is not responsible for any use that may
be made of the information it contains.
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