( Podrobna zprava ke dni 20. 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 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 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

e V ramci diskriminacnich PCR bylo dle celorepublikovych dat dostupnych ve sledovaném 14-dennim obdobi od 6. 8. do
20. 8. 2021 vysetreno a nahlaseno do ISIN 1 738 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkl (tabulka 1). Nékteré laboratore jesté
nemaji export doresen, prestoze vysetruji v souladu s doporucenim NRL a dle pokynu MZ. Suspektni zachyt varianty
delta Cini ve sledovaném obdobi kolem 95 %.

* Zarok 2021 bylo k 20. 8. 2021 v CR celogenomové sekvenovano celkem 6 770 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem
jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V poslednim tydnu bylo osekvenovano 295 vzorkl, 130 WGS
se vztahuje k datu odbéru v srpnu.
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Distribuce laboratorné potvrzenych pozitivnich detekci v zemich EU/EEA od ledna 2021 je zndzornéna na nize uvedeném
grafu. Data z CR odpovidaji svétle zelené. K nejzasazené&j$im zemim patii Chorvatsko (Zlutd barva), Madarsko (tmaveé $edd).
Data jsou k dispozici na strankach ECDC.
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V obdobi od 6. 8 do 20. 8. 2021 m3a NRL k dispozici data z 2105 provedenych testd diskriminacni PCR z celkem 72
laboratori. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, ze varianta delta je pfitomna priblizné v 95 % pozitivnich
pripadl vysetrenych diskriminaéni PCR (viz tab. 1). Na vSechny ostatni varianty VOC (variants of concern), véetné
drive dominantni varianty alfa, pripada kolem 1 % zachytl. Cca 3 % vzork( nelze dle diskriminacni PCR zaradit.

Vyhodnoceni dat z diskriminacni PCR

Tabulka 1: Prehled dulezitych sad mutaci

Celkem

Pozitivnich

Podil ze sady

Interpretace

(pouze suspektni varianta)

L452R+ 1925 1815 94,2 % delta

E484K+ 1651 19 1,1% beta, gama, alfa E484K+
L452R+, P681R+ 413 384 92,9 % delta

N501Y+ 623 9 1,4 % alfa, nebo jina

A570D+ 425 4 0,9% alfa




6’;,_., Odborna doporuceni NRL

Diskriminacni PCR:

Odborna doporuceni NRL pro diskriminacni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkl se neméni. V pripadé, Ze laborator
nevysetrfuje E484K a L452R v jedné reakci, doporucujeme jako prvni zaradit master mix obsahujici probu pro detekci
L452R. Pokud je detekovana jedna z téchto mutaci jako pozitivni, neni aktualné nutné stanovovat E484K v dalsi PCR.
Do uvahy ddvdme doporuceni na sledovani K417N, ktera je charakteristicka pro AY.1 (subvarianta vystépena z delty).
Tato mutace ma podil na vyssi transmisibilité i escape charakteru.

1. Minimum — vzdy povinné: E484K a L452R

2. Moznost : E484K a L452R a N501Y

3. Moznost : E484K a L452R a N501Y a K417N

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

Doporuceni se mohou ménit v souvislosti se zménami SARS-CoV-2 a s epidemickou situaci.



Za rok 2021 bylo k 20. 8. 2021 v CR celogenomové sekvenovano
celkem 6 770 SARS CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V poslednim tydnu bylo
osekvenovano 295 vzorkl, 130 WGS se vztahuje k datu odbéru
v srpnu. Od cervna je dosazen podil sekvenaci odpovidajici 10 %
pozitivnich PCR detekci SARS-CoV-2.

Podil plvodni varianty delta je v meésici srpnu 76,9 %. Nové
zaznamendvame dle celogenomové sekvenace narlst sublinii delta
varianty - AY.12 a AY.4, které se Siti napriklad v lIzraeli (dominance
AY.12), ve Spojenych statech nebo ve Spojeném kralovstvi a dalSich
zemich véetné CR (viz tab. 2).

Podil AY.4 je 13,2 %, AY.12 pak 7 % (v CR).

Vzhledem k faktu, Ze vSechny AY.x lze taxonomicky a nomenklaturné
zaradit jako delta +, Ize konstatovat, Ze jednoznacné dominuje delta
varianta a detekce odpovidaji 97% az 99% zachytu. Skupina AY.x je
vyvojové odvozena od delta varianty, jednotlivé AY.x pravdépodobné
nemaji monofyleticky pdvod a vznikaji konvergentni evoluci na vice
mistech.

Kraj
Jihomoravsky kraj
Olomoucky kraj
Pardubicky kraj
Vysocina

Zlinsky kraj
Jihomoravsky kraj
Olomoucky kraj
Pardubicky kraj
Vysocina

Zlinsky kraj

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 1. 7. az 13. 8. 2021

Varianta
AY.12
AY.12
AY.12
AY.12
AY.12
Av.4
AY.4
Av.4
Av.4
AY.4

Tabulka 2. Prehled detekci AY.x (delta +) dle krajl
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Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace — zastoupeni aminokyselinovych
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Fylogeneticky strom delta varianty naznacuje stépeni do skupin (oznaceno a az l), nicméné, tyto skupiny neodpovidaji
nomenklaturni definici AY.x. Pravdépodobné dojde k dalSim zménam v taxonomii AY.x sublinii delta.
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Z grafu je vidét pocinajici narlst AY.4 a AY.12.
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Varianta
A
B.1.258
B.1.177
B.1.525
B.1.1.7
B.1.1.523
B.1.1.236
B.1.1
B.1.617.2
B.1
AY.9
C.36.3
AY.6
AY.5
AZ.2
B.1.351
AY.4
P.1
Av.1
AY.12
AY.11

Prehled vsech variant dle sekvenace za Cerven — srpen 2021
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( Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace — souhrnna data 1. 5.

szu

Prehled detekovanych linii SARS-CoV-2 po nomenklaturnim taxonomickém prepoctu 9. 8. 2021.

Doslo ke zméné kategorizace nékterych WGS, a to z delta VOC (B.617.2) na
AY.x. V CR je z t&chto sublinii nejvice zastoupena & naznaduje narist linie AY.4
a AY.12, coz odpovida situaci i v sousednich zemich. Na dalSich 5 strankach je
znazornén celkovy prehled a postupny prechod ze situace odpovidajici
dominanci alfa na situaci odpovidajici dominanci delta i delta +.
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Podily variant v jednotlivych krajich jsou ddny nerovhomérnou sekvenaci s cilenym vybérem vzork(. Je vidét pomérné ¢asna
introdukce varianty delta do nékterych kraju.
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SARS-CoV-2 phylogeny

iﬁs Built with neherlab/ncov-europe. Maintained by Emma Hodcroft and Richard Neher. Enabled by data from (&53:\[s).
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Varianta alfa se stale minoritné uplatnuje, a to predevsim v JihoCeském kraji a na Olomoucku.

SARS-CoV-2 phylogeny
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.. Zavér

Zaver:

V ramci diskriminaénich PCR v CR bylo vygetfeno v obdobi od 6. 8. do 20. 8. 2021 celkem 2 105 vzork{ z celkem 72 laboratofi. Podezieni na

detekci varianty delta bylo vysloveno u 95 % vzorkU. Ostatni linie jsou minoritni, pod 1 % vzorkd. Zhruba 3 % vzork( nelze dle diskriminacni
PCR zaradit.

Vzork( se srpnovym datem odbéru bylo sekvenovano 143. Za Cerven a Cervenec bylo dosazeno kyZzeného 10% podilu sekvenovanych

vzork(. Na variantu delta pfipadd 97,2 % vzorkd, z toho je 76,9 % plvodni varianta delta (B.1.617.2) a 13,2 % a 7 % sublinie AY.4 respektive
AY.12.

Na zdkladé kombinovanych dat z diskriminacni PCR za poslednich 14 dn( a celogenomové sekvenace SARS-CoV-2 za srpen je ziejmé, Ze
stdle pretrvava dominance varianty delta. NarUsta podil AY.4 a AY.12, které jsou pravdépodobné zodpovédné za naristy poctu pozitivné
testovanych i v dalSich zemich. Nomenklaturni zména a vzorec pro vypocet variant dle Pango-lineage klasifikace byl zménén 9. 8. 2021.
Uéelem zavedeni podrobné klasifikace je umoznéni lep&iho vyhodnoceni epidemické situace. Nicméné, viechny AY.x Ize stale povaZovat za
skupinu delta plus. Definice subvariant/sublinii umozni lepsi trasovani a podrobnéjsi sledovani evoluce viru bez nutnosti aplikace
bioinformatickych znalosti. Nicméné, zatim klasifikace jednotlivych variant neodpovidaji pozici ve fylogenetickém stromu, a proto bude
pravdépodobné provedena reklasifikace téchto sublinii. Je tedy mozné, Ze Cisla a ndzvy se v dalSich zpravach retrospektivné zméni.

RNDr. Helena Jifincova
MUDr. Jan Moskalyk



