Zprava NRL pro chripku a nechripkova virova respiracni onemocnéni 9. listopadu 2020, 46. KT

Situace v Evropé béhem 45. KT:
Aktivita chripkovych viri zlistava na mezisezénni urovni.
Viry chripky byly zachyceny jen sporadicky u osob s priznaky ARI/ILI, nikdo nebyl hospitalizovan.

Pandemie COVID-19 stile nepiiznivé ovliviiuje sbér dat i vySetfovani v celém evropském regionu. Udaje je tifeba interpretovat
s prihlédnutim k situaci. Souhrnné informace je mozné nalézt:

WHO web: https://www.who.int/emergencies/diseases/novel-coronavirus-2019

ECDC web: https://www.ecdc.europa.eu/en/novel-coronavirus-china

Intenzita chiipkové aktivity: Z 28 hlasicich zemi evropského regionu témér vSechny vykazuji arovern intenzity ,baseline”, jen 3 zemé uvadi
nizkou intenzitu chtipky (Azerbajdzan, Srbsko a Slovensko).
Geografické rozsireni (viz obrazek) : Z 329 zemi, 6 zemi hlasi sporadicky vyskyt chiipky, vS§echny ostatni zemé vykazuji nulovou chripkovou
aktivitu.
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Zprava NRL pro chfipku a nechfipkova virova respira¢ni onemocnéni 9. listopadu 2020, 46. KT

Situace v CR:

NRL:

Ve 46. KT bylo vramci sentinelu v NRL vysSetfeno pouze 6 materiald. V 5 pripadech s pozitivitou SARS - CoV-2, v jednom pripadé detekovany
rhinoviry.

Ve 45. tydnu nahlasilo 6 spolupracujicich laboratotri prehled o vysSetirovani respiracnich virt jinych nezZ SARS CoV-2, z celkem 42 vySetreni
byly ve 3 materialech detekovany rhinoviry a 1 x bocaviry.

Sekvenace SARS-CoV-2

NRL dékuje 4 krajskym laboratorim za rychlé zaslani materialia k sekvenaci (ZU OVA, FN Plzen, ZU UnL, Ceské Budé&jovice) a
soucasné apeluje na zbyvajicich 9 obeslanych nemocni¢nich laboratori s pripominkou nutnosti zaslani materiali k sekvenaci
(nemcnice Karlovy vary, Liberec, Hradec kralové, FNUSA, Zlin, UH, Pardubice, Jihlava, Olomouc). Vzhledem Kk tvorbé mozZznych
escape mutant je velmi dilezité ziskat materialy k sekvenaci praveé z obdobi vyznamnéjsiho siifeni. Prosim zaslat vzdy identifikaci
pacienta, idealné 5 materiali od pacienti s lehkym onemocnénim plus5 materiali od pacientii hospitalizovanych. Jisté ne
kontrolni odbéry.

Zaveér:
V zemich evropského regionu dominuje SARS-CoV-2. V CR na zakladé sporadickych vysetieni Ize usoudit, Ze pretrvava cirkulace rhinovird.

Prosime o zasilani materiali od SARS-CoV-2 negativnich osob s klinickymi pfiznaky respiracniho onemocnéni pro zajisténi surveillance. Prosime
o zasilani materiall pozitivnich na SARS-CoV-2 na celogenomovou sekvenaci.

RNDr. Helena Jifincova,
NRL pro chfipku a nechtipkova virova respiraéni onemocnéni



KOMENTAR NRL PRO CHRIPKU A NECHRIPKOVA VIROVA RESPIRACNi ONEMOCNENI K PRENOSU SARS-COV-2 NA NORKY A | 12. listopadu 2020

K MUTACIM MENICIM POVRCHOVOU STRUKTURU SPIKE PROTEINU A SILU VAZBY MEZI S1 RBD A ACE2

SARS-CoV-2 a jeho schopnost prenosu na clovéka v souvislosti s nové detekovanou mutaci viru ve spike
proteinu Y453F

JiZ v kvétnu tohoto roku probéhla médii zprava, Ze SARS-CoV-2 se mize prenaset mezi ¢clovékem a norkem. Na pocatku listopadu oznamilo
Dansko, Ze nechalo vybit norky chované na farmach kvili prokdzané nové mutaci SARS-CoV-2 (publikovdno napt. zde
https://www.seznamzpravy.cz/clanek/vybiti-norku-bylo-nutne-desit-lidi-ne-rikaji-vedci-o-nove-mutaci-v-dansku-128701).

6/11/2020 Publikoval informace o této skutec¢nosti pan Stanislav Mihulka v ¢lanku uverejnéném zde https://www.osel.cz/11446-norkove-
vakciny-a-masakr-proc-dansko-pobije-vsechny-norky.html

Z informaci ¢cerpanych na twitteru pak shrnuje::

Béhem c¢tvrtka se situace ponékud vyjasnila a vse je, dle o¢ekavani, ponékud jinak. Hodcroftova vytahla z danskych odbornikti, Ze nejde o
jedinou mutaci, ale o ¢tyri rizné, v tomto pripadé se soucasné vyskytujici mutace, které méni aminokyseliny v klicovém
povrchovém proteinu spike. Jde o mutace oznacené H69del/V70del, Y453F, 1692V a M1229I1. Mutace 1692V se zatim vibec
neobjevuje v desitkach tisic sekvenci covidu, které ma ve své rozsahlé databazi iniciativa Nextstrain. Zbylé tri tam jsou, ale vzdy tvori
oddélené klastry. Napiiklad mutace M1229I je ted hojné udavana z Ceské republiky.

S tvrzenim, Ze vSechny tyto mutace vedou ke zméné povrchové struktury, nékteré z nich ovlivnuji silu vazby mezi virem a receptorem (S1
RBD - ACE2), nelze neZ souhlasit.

K mutacim ménicim povrchovou strukturu spike proteinu je nutné pricist zaménu N439K.

Jako o této zaméné, tak o deleci 2 aminokyselin (histidinu a valinu na pozicich 69 a 70 spike proteinu) jiZ NRL referovala ve zpravé za 45
KT: http://www.szu.cz/uploads/documents/CeM/ARO_ARI/2020_2021/zpravy_2020_2021/Zprava_NRL_45tyden_2020.pdf

Mutace Y453F byla celosvétové zjisténa ve 387 WGS ze 197 770 WGS. Ve 340 pripadech z humannich materiald, v 5 pripadech norek
evropsky, ve 42 pripadech norek americky. U ¢lovéka je tato mutace ¢asto spojena s deleci 3 az 13 nukleotidi (tedy 1 az 4 aminokyselin).

Mutace 1692V,byla zjisténa pouze v 11 WGS pochazejicich z Danska
Mutace Y439F, stejné jako 1692V, nebyla v CR detekovana.



KOMENTAR NRL PRO CHRIPKU A NECHRIPKOVA VIROVA RESPIRACNi ONEMOCNENI K PRENOSU SARS-COV-2 NA NORKY A | 12. listopadu 2020

K MUTACIM MENICIM POVRCHOVOU STRUKTURU SPIKE PROTEINU A SILU VAZBY MEZI S1 RBD A ACE2

Mutace M1229I byla v CR detekovana u 12 WGS z celkovych 171, celosvétové bylo s touto mutaci zjisténo 175 WGS, otazkou je tedy, zda lze
v tomto piipadé konstatovat, tato mutace se hojné vyskytuje v CR.

Zavaznost téchto zmén spociva v ovlivnéni hostitelského spektra viru, moZnost tvorby tzv. escape mutaci, tedy uniku z protilatkové

kolektivni imunity navozené jak onemocnénim, tak vakcinaci. A samoziejmé, ovlivnéni sily vazby mezi virem a receptorem hostitelské
bunky miiZe vést ke zméné Sifeni, zvySeni infektivity, zménam v patogenité, apod.

Prehled mutaci — tedy zdmén jedné aminokyseliny

Y453F — zdména tyrosinu za fenylalanin na pozici 453 spike proteinu
1692V — zaména izoleucinu za valin na pozici 692 spike proteinu

M1229| — zdména methioninu za izoleucin na pozici 1229 spike proteinu
N439K — zaména asparaginu za lysin na pozici 439 spike proteinu

WGS — whole genome sequence — celogenomova sekvence

RNDr. Helena Jifincova,
NRL pro chfipku a nechtipkova virova respiracni onemocnéni



Mapa zachytu mutace Y453F
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3D vizualizace bodové zameny Y453F zluté (modre D614G)

CoVsurver Lee, T.C.; Maurer-Stroh, S (2013)

and should ideally be combined with experimental testing and verification of any predicted phenotypes. -

Result for comparison with reference selection: hCoV-19/Wuhan/WIV04/2019

3D structural visualization of the spike glycoprotein with mutations identified in the query sequences shown as colored balls




Mapa zachytu mutace N439K (GISAID)

Map of cities with the Spike N439K mutation

Leaflet | Map data € OpenStreetMap contributors, CC-BY-SA, Imagery € Mapbox

Cervené prvni zachyt, zelené nejnovéjsi zachyt



/nazorneni mutace N439K ve fylogenetickém
roj NEXTSTRAIN

Genomic epidemiology of novel coronavirus - Global subsampling
‘ Maintained by the Nextstrain team. Enabled by data from (&)

Showing 3375 of 3375 genomes sampled between Dec 2019 and Nov 2020.
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N439K zlute, tyrkysove H69del V70

v

/

é zameny

/

3D vizualizace bodov

_—
M
L |
=]
&
P!
u
h—.—.
=]
[
]
0
L
i
= |
m
=
T
o
(1]
-

) .ﬁ

< <5
— s
o) AT
O ) “_ﬁ.r“%um...- -
> v

S jule
O

™~

1
—~ E

UV K
O E
bt




Polet celogenomovych sekvenci nesouci bodovou zdménu 12291 v (R — 17 z celkovych 171
zdroj NEXTSTRAIN

Phylogenetic analysis of SARS-CoV-2 diversity in Europe

@ Built with neherlab/ncov-europe. Maintained by Emma Hodcroft and Richard Neher.

Showing 24 of 2749 genomes sampled between Feb 2020 and Oct 2020. Filtered to [ x |Czech Republic (94}|.
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