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Souhrn 1.

V obdobi od 23. 1. do 31. 1. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 113 215 provedenych testl
diskriminacni PCR ze 100 laboratof¥i.

K 31. 1. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovano 25 760 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou
interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 1 785 sekvenaci s
datem odbéru vzorku mezi 31. prosincem a 31. lednem.

V CR bylo za poslednich 14 dni (tj. od 17. 01. do 30. 01. 2022) zachyceno 408 520 pf¥ipad(i SARS-CoV-2
pozitivnich osob, s dennim priimérem 29 180,0 pripadUl, coZ predstavuje 14denni incidenci 3 817,3 na

100 000 obyvatel. Vyvoj poctu pripadl v delSim ¢asovém horizontu zobrazuji grafy 1 a 2. Za uvedené obdobi
bylo nahlaseno 3 435 hospitalizaci. Celkovy pocet hospitalizaci ke konci sledovaného obdobi Cini 2 066 osob,
z toho 275 osob s vaznym pribéhem.

Graf 3a zobrazuje 14denni prehled (tj. od 17. 01. do 30. 01. 2022) covid-19 hospitalizaci s ohledem na
vykazana ocCkovani a graf 3b zobrazuje 14denni prehled za stejné Casové obdobi u osob hospitalizovanych na
jednotce intenzivni péce (JIP).

Covid-19 a tydenni prehled hospitalizaci a hospitalizaci na JIP s ohledem na vykazana ockovani a vékové
skupiny je uveden v grafech 4a a 4b (od 24. 01. 2022 do 30. 01. 2022).



6’;,,, Souhrn II.

* U ocCkovani se hodnotilo jako uplné zakladni ockovani: vice nez 14 dni po 2. davce dvoudavkové vakciny nebo
vice nez 14 dni po jednodavkové vakcinaci. Zdrojem dat v grafech 3 a 4 jsou otevrené datové sady covid-19

v CR (https://onemocneni-aktualne.mzcr.cz/api/v2/covid-19).

* Nejvyssi 7denni incidence covid-19 je aktualné hlasena v okresech Praha - zapad, Praha - vychod a Mélnik,
podrobné uvadi situaci graf 5. Na grafu 5a je vidét aktualni situace v porovnani se stavem pred 7 dny, viz graf

5b.

* V CR bylo za poslednich 14 dni (tj. od 17. 01. do 30. 01. 2022) provedeno celkem 1 922 137 testd na covid-19,
z toho 1 539 364 PCR a 382 773 antigennich testu (graf 6); pozitivitu PCR testl ze vsech provedenych PCR
testl na covid-19 zobrazuje graf 7.


https://onemocneni-aktualne.mzcr.cz/api/v2/covid-19

Graf 1: Pocty pripadul covid-19 za poslednich 28 dni
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Graf 2: Tydenni pocty pfipadu covid-19 od 30. 08. 2021 do
30. 01. 2022
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Graf 3a: Pocty ptipadi covid-19 hospitalizovanych za
poslednich 14 dni dle stavu ockovani
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Graf 3b: Pocty ptipadu covid-19 hospitalizovanych na JIP za
poslednich 14 dni dle stavu ockovani
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Graf 4a: Covid-19 a tydenni prehled hospitalizaci s ohledem Graf 4b: Covid-19 a tydenni prehled hospitalizaci na JIP
na vykazana ockovani a vékové skupiny (od 24. 01. 2022 do s ohledem na vykazana ockovani a vékové skupiny (od
30. 01. 2022) 24. 01. 2022 do 30. 01. 2022)
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Epidemiologicky prehled

Graf 5a: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19 dle

okresu ke dni 30. 1. 2022
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Graf 5b: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19 dle
okresi ke dni 23. 1. 2022
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Graf 6: Pocty provedenych testd na covid-19 za obdobi
poslednich 14 dni
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Graf 7: Pocty provedenych PCR testl na covid-19 a jejich
pozitivita za obdobi poslednich 14 dni

180000
160000
140000
120000
E 100000
&€ 80000
60000
40000
20000
0
B R s R R T s S TR SR s SR I
Q'\r"» Q’\:} Q'\:‘l' Q'\:} Q'\:} Q'\:'\, Q’\«f} Q'\:} Q'\/"\’ Q'\:‘l' Q'\:‘» 0’\:} Q'\:‘l' Q'\:}
DTRPT T AT AT AV DT AT DT AT AT DT DT AP
I PCR testy I Pozitivni PCR testy

B Symptomatické osoby s pozit. PCR testem = Pozitivita PCR testU

45
40
35
30
25
20
15
10

Procento



V obdobi od 23. 1. do 31. 1. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 113 215 provedenych test(
diskriminacni PCR ze 100 laboratofi.

Tabulka 1: Pfehled zachycenych mutaci

|[Mutace | Pozitivnich | Celkem (vzorkii v sadg) Interpretace (pouze susp. varianta)
A570D+ 0 17 926 0% alfa, delta + A570D

E484K+ 481 23176 2,07 % beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+ 891 55 609 1,6 % delta, delta+

L4A52R- a K417N+ a N501Y+ EEXX:Lyi 101 143 96,35 % Suspektni omikron

a del69_70+ a E484A nebo

Y505H, nebo S371L nebo
S373P, nebo T547K



Tabulka 2: procento suspektnich pfripadl varianty omikron k celkovému poctu testi
diskriminacni PCR v datovych sadach uvedenych vyse — jedna se o zpresnény odhad

prevalence varianty omikron (aktualizovana data k 31. 1.)
* Plovouci interval, data jsou predbézZnd, jsou aktualizovdna dle hldseni laboratofi do ISIN

Celkovy pocet pripadi SARS-CoV-2

Odhad procenta zachytu
varianty omikron

Suspektni
omikron

30. 1. 2022 *

29. 1. 2022 *
28.1.2022 *
27.1.2022 *

26.1.2022 *
25.1.2022 *
24.1.2022 *
23.1.2022 *

1144
3413
10146
12539
17033
20708
25921
6545

v dané sadeé diskriminacni PCR

1343
3695
10608
12908
17500
21114
27162
6813

85,18 %
92,36 %
95,64 %
97,14 %
97,33 %
98,07 %
95,43 %
96,06 %



(‘;zu Odborna doporuceni NRL

Diskriminacni PCR:

e Dle mimoFadného opatieni MZCR konéi povinnost konfirmovat véechny ptipady SARS-CoV-2 diskriminaéni PCR,

e NRL doporucuje vysetrit diskriminacni PCR rizikové pacienty urené k podani antivirotické |éCby pro pfripad, Ze pacient
je pozitivni nebo onemocnél v diisledku infekce variantou delta.

e Toto vysSetreni by mél indikovat oSetrujici lékar.

* Pro prvni orientaci je mozno vychazet pouze z negativity L452R, v tomto pfipadé je treba pamatovat, ze vzorky
vykazujici vyssi Ct hodnoty mohou byt ve stanovovani L452R faleSné negativni.

e V pripadé indikace |écby monoklonalnimi protilatkami je nutné presnéjsi urceni varianty omikron, nestaci jen vylouceni
pozitivity LA52R a E484K.

* NRL doporucuje provadét vidy odbér z nasopharyngu i oropharyngu (nos i krk), v pripadé infekce
variantou omikron se ukazuje odbér z nosu (nosohltanu) jako nedostatecny. V pripadé pretrvavajicich potizi
doporucujeme zopakovat test (napriklad pred zahdjenim Iécby), ¢ast priznakovych pacientd muze byt
pozitivni az druhy az ¢tvrty den od ndstupu priznaki



(;w Doporuceni NRL — celogenomova sekvenace

South Bohemian Region
South Moravian Region
Hradec Kralove Region
Karlovy Vary Region
Liberec Region

Dle fylogenetické analyzy a analyzy v nextclade doporucuje NRL tyto WGS revidovat
na predchozi strané oznacené vzorky.

PFi zadavani do GISAID je tfeba dodrzovat nasledujici pravidla: Moravian-Silesian Region
V poli, Location” uvadét kraj takto: | > Olomouc Region

Pardubice Region
Prosim, uvadéjte pouze jedinou syntaxi, v€etné dodrzeni typu pisma. Pilsen Region

Central Bohemian Region
Ustecky Region

Vysocina Region

Zlin Region

Prague Region
Do jména sekvence uvadét vzdy akronym laboratore:
, , GHC GHC

Napriklad: BP Biopticka laboratof
hCoV-19/Czech Republic/UMTM239717/2021 KNL Krajska nemocnice Liberec
hCoV-19/Czech Republic/€SQ0217/2021 FNP Fakultni nemocnice Plzen

FNHK Fakultni nemocnice Hradec Kralové
FNO Fakultni nemocnice Ostrava
csQ Fakultni nemocnice Brno
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Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 31. 12. —31. 1. 2022

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

K 31. 1. 2022 bylo v CR celogenomoveé sekvenovano 25 760 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 1 785 sekvenaci s datem odbéru
vzorku mezi 31. prosincem a 31. lednem.

Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikron — (73,72 %). Dale byly
vyznamneé zastoupeny subvarianty delty — AY.4, AY.43, AY.122. Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant, kde
je alespon 5 vzork( v tomto obdobi, ukazuje tabulka 3. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant
zobrazuje graf 8.

Pozn.: data ze sekvenaci jsou k dispozici za cca 1-3 tydny od data odbéru.



Tabulka 3:

Varianta________ |celkem __lpodil ___[DleWHO
849

AY.122 75
17
AY.126 16
AY.4.2.3 14
AY.113 10
B.1.617.2 7
AY.7.1 7
AY.127 6
AY.20.1 6
AY.116 5
BA2 000
AY.36 5
AY.4.6 5

BA.1.1 462
AY.4 124

AY.43 114

47,56 % Omikron
25,88 % Omikron
6,95 % Delta+
6,39 % Delta+
4,20 % Delta+
0,95 % Delta+
0,90 % Delta+
0,78 % Delta+
0,56 % Delta+
0,39 % Delta
0,39 % Delta+
0,34 % Delta+
0,34 % Delta+
0,28 % Delta+
0,28 % Omikron
0,28 % Delta+
0,28 % Delta+
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(;,., VOC omikron — BA.1

Spike mutace:
A67V, A69-70, T951, G142D/A143-145, A211/12121,ins214EPE, G339D, S371L, S373P, S375F, K417N, N440K, G446S, S477N,
T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G, H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K,
Q954H, N969K, L981F SARS-CoV-2 Spike Protein Mutations
Non-spike mutace: I ason
NSP3 gen: K38R, V1069I, A1265/L12661, A1892T; :
NSP4 gen: T492I;

NSP5 — P132H;

NSP6 — A105-107, A189V,;

NSP12 — P323L;

NSP14 gen: 142V; E —T9I;

M gen: D3G, Q19E, A63T;

N gen: P13L, A31-33, R203K, G204R

452R

Omicron

Source: hitp/sars2.cyvr.gla.ac.uk/cog-uk/

Mutace, které je mozné detekovat diskriminacni PCR:
A69-70, K417N, N501Y, P681H, vizualizace: https://twitter.com/i/status/1466490437187690496

Mutace typické pro vice nebo jednu VOC/VOI:

069-70, T951, G142D, A143-145, K417N, S477N, T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G,
H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K, Q954H, N969K, L981F


https://twitter.com/i/status/1466490437187690496
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Varianta BA.2

Varianta byla objevena 6. 12. 2021 a puvodné byla kategorizovdna jako subvarianta omikronu (B.1.1.529) a jako
pribuzna sublinii BA.1. Z fylogenetického hlediska se vSak zrejmé jedna o s omikronem zcela nepribuznou subvariantu.
V Evropé dominuje v Dansku, Svédsku (pFedevsim v souvislosti s importem z Danska) a v UK v souvislosti s importem z
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e Projekt COVd ukazuje linie viru SARS-CoV-2 v prehledném grafu:
https://virus.img.cas.cz/lineages

e Testovani antigennich testl na covid-19
Antigenni COVID testy — VVysoka skola ekonomicka v Praze (vse.cz)

e Seznam testd SUKL
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19



https://virus.img.cas.cz/lineages
https://covidtesty.vse.cz/#hodnoceni-testu
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19

Podil BA.2 v jednotlivych zemich

BA.2 (EU/EEA)
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Zdroj: WHO



Graf 8: Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant v CR jako podil z celku

Podil jednotlivych sekvenovanych variant
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Graf €. 9:
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(;zo Vékova struktura sekvenovanych v kontextu prevazujicich variant

Graf. €. 10: Vékovd struktura ve vztahu k
osekvenovanym vzorkdm

V meésicich lednu az kvétnu dominantni vékova
skupina 40 — 49 let byla od cervnha nahrazena
dominujici skupinou 20 — 29 let, pficemz od srpna
2021 pozorujeme narGst i mladsich vékovych
skupin, predevsim 10 — 19 let. V fijnu a prosinci jsou
ve vékovych skupinach sekvenovanych opét vice
zastoupeny skupiny 30 — 39 a 40 — 49 let. V
listopadu pak zaznamendvdme ndrldst mezi
nejvysSimi  vékovymi skupinami. S nastupem
omikronu pozorujeme narlst sekvenovanych ve
vekové kategorii 20 — 29 let. Tento jev neodpovida
veékové distribuci v pripadé sledovani pozitivity PCR
test(, ale je definice vzork( uréenych k sekvenaci a
tedy algoritmu UZIS pouzitého k vyhodnoceni.
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* Epidemiologicka situace se v soucasnosti vyrazné zhorsuje v poctech novych pripadud, nové
dochazi k vyraznému ndrustu poctu hospitalizovanych.

e Varianta omikron se pfenasi s vy3si U¢innosti a dle dat v CR zadala pfevaZovat nad 50 %
pripadl od 9. 1. 2022. Nyni jeji podil presahuje dle dat z minulého tydne 95 %. Data z laboratofri
jsou prubézné dopliiovdna a podil varianty omikron se tak muize zpétné zménit.
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