( Podrobna meésicni zprava ke dni 1.8.2021
520 Charakterizace viru SARS-CoV-2 v Ceské republice dle diskriminaénich PCR a celogenomové sekvenace
Narodni referenéni laboratof pro chfipku a nechfipkova virova respiraéni onemocnéni, SZU

Uvod:

NRL pravideln& analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni prehledovy dokument, jehoZ cilem je monitorovat
§ifeni variant SARS-CoV-2, které se na Uzemi CR vyskytuji, poskytovat informace o novych potenciélnich i redlnych rizicich
v souvislosti s Sirenim a evoluci viru SARS-CoV-2, poskytovat metodické pokyny vysetrujicim laboratorim a poskytovat dalsi
kvalitativni i kvantitativni informace s cilem pfipravit na datech zaloZzené poklady pro laboratorni Setfeni a adekvatni
nastaveni protiepidemickych opatieni v CR.
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C’;,_,, Souhrn

¢ V ramci diskriminacnich PCR bylo dle celorepublikovych dat dostupnych ve sledovaném 14-dennim obdobi od 16. 7. do 30. 7.
2021 vySetfeno a nahldseno do ISIN 2312 CoV-2 pozitivnich vzorkd (tabulka 1). Nékteré laboratore jesté nemaji export doresen,
prestoze vysetruji v souladu s doporuc¢enim NRL a dle pokynu MZ. Suspektni zachyt varianty delta Cini ve sledovaném obdobi vice

nez 90 %.

e Ke dni 1. 8. 2021 bylo za CR osekvenovano a do GISAID vloZeno 5774 celogenomovych sekvenci (za rok 2021). Zatim do GISAID
databaze nebyly vloZzeny sekvence z IMG (preddno 638 cDNA, vzorky byly osekvenovany a vysledky prostrednictvim ISIN
rozeslany) a 9 sekvenci ziskanych v rdmci Cesko - Saské preshraniéni spoluprace, kdy Ustecky a Liberecky kraj posild kaidy tyden

do laboratore v Drazdanech po 24 vzorcich. V rdmci této spoluprdce bylo osekvenovano 651 vzorkd.

e Ve 30. KT tydnu bylo osekvenovdno a do GISAID vloZzeno 399 vzorkd s datem odbéru v rozmezi 16. 4. - 21. 7. (ve vSech 265
vzorcich odebranych do 16.6. byla prokazana varianta alfa, v 64 pripadech byla prokazana varianta delta). Z cervencovych
pozitivnich vzork( bylo osekvenovano celkem 188 materidl(i, ve 168 pripadech byla prokdzana varianta delta, v 15 pfipadech

varianta alfa. VSechny sekvenované vzorky s datem odbéru spadajicim do 29. tydne patrily k varianté delta.



(7';,0 Vyhodnoceni dat z diskriminacni PCR

/

V obdobi od 16. 7. do 30. 7. 2021 ma NRL k dispozici data z 2312 provedenych testl diskriminaéni PCR, které byly nahlaseny do ISIN ze
65 laboratofi v CR, Na zakladé analyzy té&chto dat NRL zjistila, Ze delta varianta je pfitomna pfinejmen3im v 90 % SARS-CoV-2 pozitivnich
pripadl vysetrenych diskriminac¢ni PCR. Varianta alfa je pfitomna v necelych 10 %. Ostatni varianty maji velmi maly podil odpovidajici
méné nezZ jednomu procentu vzork(. Varianta AY.1 (delta +) neni jednoznacné detekovana v Zadné z laboratofi, vysledky diskriminacnich
PCR z laboratore z Karlovarského kraje jsou predmétem konfirmace celogenomovou sekvenaci ve FN Plzen.

Pfehled dllezitych sad mutaci uvadime v nasledujici doporucenich (strany 4 — 6).

Tabulka 1: Prehled vyhodnoceni diskriminacnich PCR

Procentuadlni zastoupeni
ze sady Interpretace (pouze suspektni varianta)

L452R+ 1182 91,2% delta

P681R+ 310 91,7% delta
N501Y+, E484K+ 6 1% beta, gama, alfa + E484K
E484K-, N501Y- 519 89,2% delta

N501Y+, E484K- 54 9,3% alfa



6’;,_., Odborna doporuceni NRL I.

Odborna doporuceni NRL pro diskriminativni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzork

1. Minimum — vzdy povinné: E484K a L452R (potencidlné imunitni escape, urcitd mira rezistence vUci
protilatkdm post vakcinacnim a kovalescentnim, rezistence vici nékterym monoklondlnim protilatkdm)
Interpretace: obé mutace negativni: alfa (nebo jiné varianty)

E484K pozitivni: alfa + E484K, nebo beta nebo gama nebo jina ,variant of interest” - VOI (vidy dulezita
informace)

L452R pozitivni: delta (nebo C.36, C.36.3 nebo epsilon nebo jina VOI)

2. Moznost a interpretace: E484K a L452R a N501Y

Vse negativni — VOI, napf. lambda nebo jina linie

N501Y pozitivni: alfa

N501Y pozitivni a zaroven E484K pozitivni: alfa + E484K nebo beta nebo gama
Jen L452R pozitivni: delta (nebo C.36, C.36.3 nebo epsilon nebo jina VOI)



(;,_., Odborna doporuceni NRL II.

3. Moznost a interpretace: E484K a L452R a N501Y a K417N

VSe negativni — jina varianta (v€etné nékterych VOI)

N501Y pozitivni: alfa

N501Y a E484K pozitivni: alfa + E484K nebo gama

Jen L452R pozitivni: delta (nebo C.36 nebo C.36.3 nebo epsilon nebo jind VOI)
N501Y a K417N pozitivni: beta

L452R a K417N pozitivni: delta plus, tedy AY.1

4. Moznost a interpretace: E484K, L452R, N501Y, K417N a P681R

VsSe negativni — jina varianta (v€etné nékterych VOI)

N501Y pozitivni: alfa N501Y a E484K pozitivni: alfa + E484K nebo gama
Jen L452R pozitivni: C.36, C36.3, epsilon nebo jina VOI

N501Y a K417N pozitivni: beta

L452R a P681R pozitivni: delta

L452R a P681R a K417N pozitivni: delta plus tedy AY.1



(‘;’;z,, Odborna doporuceni NRL Il - zavér.

Pro dalsi interpretaci:
https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern https://www.who.int/en/activities/tracking-

SARS-CoV-2-variants/

Pripadné kontaktuje NRL.

Zavér odbornych doporuceni:

NRL v soucasné dobé doporucuje testovat jako minimum L452R a E484K mutace, doporuceni se ale muze
zmenit ve chvili, kdy se identifikuje jina potencialné vyznamna varianta ¢i mutace. V tomto pripadé bude
NRL v pravidelnych zpravach a v metodickych doporucenich informovat.


vzor_zprava_podrobna_2021_07_1.pptx

(;,_,, Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace ke 31. 7. 2021

Za rok 2021 bylo v CR celogenomové sekvenovano 5 975 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd, z toho 651 nélezelo Cesko-Saské
preshranic¢ni spolupraci. Zdrojem dat je globalni mezinarodni platforma GISAID, do které by méla vSechna sekvenacni
centra zaddvat celogenomové sekvence. Je patrnd jasna dominance varianty delta, ktera ve 29. tydnu dosahla 100 % (viz
téz str. 8 az 10).

Ptrehled detekovanych VOC v roce 2021 v CR celkem  Zerven  &ervenec
Alfa 4206 288 15

 Alfa-B.1.1.7: 4206 WGS

 Beta-B.1.351, 72 pripadl (ojedinélé detekce) beta 72 2 0
. ! ewy v , v 1 . . , Gamma 20 7 0
kraje: Prahla, Moravsko.f,le;sky, Str,ed.ocesky, PIzer,1$ky, thlovehradecky, o R pp— y—
Olomoucky, Karlovarsky, Liberecky, Jihomoravsky, Vysocina Kappa ; 5 5
e Gamma - P.1, 23 pripadu (kraje: Praha, JihoCesky, Pardubicky, Jihomoravsky;,
Ustecky)
 Delta-B.1.617.2, celkem 403 pripadl (kraje uvedeny na strané 11) U e vard vidva Tl | By vies
e AY.1 (Delta+K417N): 2 pripady (Jihomoravsky kraj) AY.1 2
 KappaB.1.617.1: 4 pfipady (z dubna- kvétna, bez dalsiho Sifeni a importu, B.1.1.318 1
Praha, Stfedocesky kraj, Kralovéhradecky kraj 3'1'1'323 15
 Lambda - C.37: jeden pripad bez dalsiho Sifeni (Stredocesky kraj) VT R
Pozn.: Pokles detekce delta varianty v &ervenci mGZe byt relativni a s postupnym B.1.629 2

dosekvenovanim éervencovych vzorkl tento pocet pravdépodobné naroste. Celkovy soucet 189




(‘;’;z,, Pfehled dat z celogenomové sekvenace za CR (VOC) leden aZ éervenec 2021

120
100
80
60
40

20

0 - - I_IIIIIIIlII - I_I III I

Week 6Week 7Week 8Week 9 Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week Week
10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Pocet VOC

Celkem . B.1.617.2 B.1.617.1 B.1.351 P.1 I C36 +C36.3 B.1.1.7

Graf 1: Pfehled detekovanych VOC SARS — CoV-2 ke 31.7.2021 v CR, vysledky z celogenomové sekvenace
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Z grafu je jasné patrna narUstajici dominance delta varianty a postupna eliminace vSech dalSich variant , véetné drive
dominantni varianty alfa. Nizsi pocet vzork( uréenych jako varianta delta za posledni 2 tydny je dan zpoZzdénim

celogenomové sekvenace.
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Graf 2: Dynamika Sifeni viru a nékterych dominantnich ¢i vyznamnych variant od 1. 3. 2020 do 29. 7. 2021

SARS-CoV-2 lineage dynamics

h Czechia (Updated on: 21-08-01)
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https://sarscoverage.org/results/CZ.html




Pocet WGS — delta varianta

Graf 3: Nardst podilu detekce delta varianty v celogenomovych sekvencich a vékova distribuce od 16. KT 2021.
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C.,

Z vyhodnoceni 5 344 sekvenacnich dat je zfetelna dominance varianty alfa a delta, v souvislosti s Sifenim varianty delta
dochazi k poklesu pestrosti detekovanych linii viru SARS-CoV-2.

Phylogeny ZOOM TO SELECTED || RESET LAYOUT
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¢ i} Podil vyznamnych vzorku a prehled sekvenaci v krajich za kvéten az Cervenec
- 2021

Tab 2: Pfehled vyznamnych vzorkd k sekvenaci - &ervenec Graf 4: Prehled osekvenovanych vzorkl v jednotlivych krajich vztazenych k relativni hodnoté populace v kraji (zna¢eno oranZové)

Celkem Celkem Podil
Kraj pozitivnich  vyznamnych vyznamnych o
vzork{ vzorkd vzork(
Jihocesky 88 26 29,5% 600
Jihomoravsky 141 61 43,3%
Karlovarsky 108 33 30,6% o
Kralovehradecky 98 40 40,8% .
Liberecky 69 20 29,0%
Moravskoslezsky 688 202 29,4% 300
Olomoucky 51 19 37,3%
Pardubicky 86 30 34,9% 200
Plzerisky 396 120 30,3%
Praha 1619 577 35,6% . ‘
Stredotesky 311 97 31,2% , m | mll _
Ustecky 13 1 7,7% é&c,@ & &*"@ S@ﬁ S}Z&* e@"@ &Df‘ \w* @“\ b&@ &)@&*\ & é@&* 6@‘@ e %&0&
Vysotina 25 9 36,0% 4 @O@“"O & ¥ N e Q@*“( & - ¥ & &
Zlinsky 33 13 39,4% :
Celkem 3726 1248 33,5% M Pofet WGS  mrelativni %

Dle algoritmu strategie sekvenovani bylo v ¢ervenci definovano vidy pfiblizné 30 % vzork( k sekvenaci (vyznamné vzorky). V
dobé nizké incidence by mél byt podil vyznamnych vzork(l zvysen na aktudlni sekvenacni kapacitu odpovidajici Narodni
strategii molekularné biologické surveillance. Nejlidnatéjsi kraje - Stredocesky, Praha a Severomoravsky patfi k nejpodrobné;i
osekvenovanym.



¢

] potetdelia Detekce delta varianty v jednotlivych krajich v rdmci WGS
celkem 405 80 60,00%
Praha 76
Liberecky 65 w000
Vysocina 53 40,00%
Jihomoravsky 31 30.00%
Kralovéhradecky 39 ’
Ustecky 34 20,00%
Stredocesky 26 10,00%
Moravskoslezsky 23
0,00%

Olomoucky 23
Zlinsky 13
Nepftirazeno 11
Plzerisky 6
Jihocesky 4

N pocdet WGS s Podil v kraji
Pardubicky 1

Praha, Liberecky kraj a Vysocina jsou kraje s nejvyssim absolutnim poctem prokazané delta varianty. Nizky podil v Praze a
nékterych dalSich regionech je dan velkym mnozstvim osekvenovanych vzork( za rok 2021.



Pocet celogenomovych sekvenci vlozenych do GISAID jednotlivymi
sekvenacnimi centry (obdobi kvéten az cervenec 2021)

Sekvenacni centrum Pocet WGS % WGS
Celkovy soucet 3506

NRL 1951 55,6%
Saxony 651 18,6%
UMTM 290 8,3%
CMBG 157 4,5%
FNB 111 3,2%
SVU 163 2,7%
Biopticka 88 2,5%
IMG CAS 79 2,3%
FNHK 68 1,9%
BC PARU CAS 7 0,2%
BIOCEV 3 0,1%
FN Plzen 3 0,1%
Vienna 2 0,1%
VU Zvolen 1 0,0%

VU Zvolen
Vienna

FN Plzefi
BIOCEV

BC PARU CAS
FNHK

IMG CAS
Biopticka
SvU

FNB

CMBG
UMTM
Saxony

NRL

Celkovy soucet

o

Pocet WGS za kvéten azZ cervenec 2021
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Za kvéten az Cervenec bylo osekvenovano celkem 3 506 vzorkl, kdy je pfiblizné 50 % vzork( zpracovano v NRL a
osekvenovano v ECDC sekvenacnim centru (Eurofins, ECDC NGS support). | druhé nejvice sekvenujici centrum je zahranicni,
a vychazi z Cesko-saské preshraniéni spoluprace, ktera byla zahajena v Unoru. Stale sekvenuji i néktera centra, kterd nejsou
soucdsti Narodni strategie molekularné biologické surveillance (CMBG, Biopticka a GHC).



C;zu Zaver

Na zakladé kombinovanych dat z celogenomové sekvenace a diskriminacni PCR je zfejmé, ze v Cervenci zacCala
v CR dominovat delta varianta. Varianta delta je zhruba o 60 % nakaZlivéj$i oproti alfa varianté (dle Public
Health England). Prestoze delta jasné dominuje, dochazi stale k poklesu incidence SARS-CoV-2, jak vyplyva z
celkovych dat uvefejfiovanych UZIS.

Pres tento pokles, je obezretnost na misté. Je mozné, Ze se projevuje kolektivni ochrana v disledku predchozi
vysoké incidence a pomeérné vysoké proockovanosti populace. Z relativné malého poctu pozitivnich detekci
viru pri soucasné dominanci varianty delta Ize soudit na ucinnost vakcinace, a soucasné pretrvavajici ochranu
post infekénich protilatek, kdy je tfeba poécitat s faktem, Ze v CR bylo v rdmci pfedchozich vin pozitivné
detekovano ¢i onemocnélo vice nez 15 % obyvatel.

Vékova distribuce naznacuje, ze nejvice zasazenou je aktualné populace ve véku 20 — 40 let, u které neni riziko
tézkého prubéhu a hospitalizace vysokeé (viz graf 3).

Helena Jifincova, Timotej Suri, Jan Moskalyk



* https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/

* https://cov-spectrum.ethz.ch/explore/Czechia/

* https://sarscoverage.org/results/CZ.html


https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
https://cov-spectrum.ethz.ch/explore/Czechia/

Fylogeneticky strom brezen - Cervenec 2021
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Z analyzy WGS delta varianty je
vidét nékolik nezavislych vnosu
a nasledné komunitni Sireni.

Na strané 19 je zobrazena
podrobnéjsi analyza po
kalendarnich mésicich.
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