( Podrobna zprava ke dni 1. 10. 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 pripravit na datech zalozené poklady pro laboratorni Setfeni a adekvatni
nastaveni protiepidemickych opatieni v CR.
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C;,_., Souhrn a upozornéni

* V obdobiod 17.9. do 1. 10. 2021 ma NRL k dispozici data z 6 131 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 81
laboratori. Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pripada stale
priblizné 95 % pozitivnich pripadd vysetrenych diskriminacni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se
vyskytuje kolem 2% vzorku.

 Zarok 2021 bylo k 1. 10. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 874 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou

interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 514 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 1. zafim a 1.
rijnem.

* Prehled aktualni situace:
pozitivnich osob, s dennim priimérem 496,9 pripadu, cozZ predstavuje 14denni incidenci 65,0 na 100 000 obyvatel.
Vyvoj poctu pripadl v delSim ¢asové horizontu zobrazuji grafy 1 a 2. Za uvedené obdobi bylo nahlaseno 283
hospitalizaci. Celkovy pocet hospitalizaci ke konci sledovaného obdobi Cini 219 osob, z toho 49 osob s vaznym
pribéhem. Nejvyssi 7denni incidence covid-19 je aktudlné hldasena v Opavé a Berouné, podrobné uvadi situaci graf 3.
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Graf 1: Pocty pripadu id-1 lednich 2 i
ra octy pripadu covid-19 za poslednich 28 dni Graf 2: Tydenni pocty pripadt covid-19 od 1. 1. 2021 do 30. 9. 2021
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Graf 3: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19 dle okresi ke dni 30. 9. 2021
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V obdobi od 17.9. do 1. 10. 2021 ma NRL k dispozici data z 6 131 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 81 laboratofi.
Na zdkladé analyzy téchto dat |ze konstatovat, Ze na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pripada stale priblizné 95 %
pozitivnich pfipadu vysetrenych diskriminacni PCR (viz tab. 1). Je pravdépodobné, Ze dfive dominantni varianta alfa
predstavuje pouhé 2 % PCR detekci.

Tabulka 1: Pfrehled zachycenych mutaci

_ Z toho pozitivnich | Podil ze sady Interpretace (pouze suspektni varianta)

L452R+ 5200 4964 95,5 % delta, delta+

E484K+ 15 0,4% beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+, E484K+ 12 1% delta+

N501Y+, L452R+ 6 0,5% delta+
A570D+ 29 2,1% alfa




6’;,_,, Odborna doporuceni NRL. Diskriminacni PCR

Diskriminacni PCR:

Odborna doporuceni NRL pro diskriminaéni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzorklli se témér nemeéni. V pripadé, ze
laborator nevysSetruje E484K a L452R v jedné reakci, lze detekci mutace zaradit do druhé reakce. Do uvahy davame
doporuceni na sledovani K417N, ktera je charakteristicka pro AY.1 (subvarianta vystépena z delty) a N501Y, ktera se
rovnéz u nekterych AY.x objevuje. Mutace K417N ma podil na vyssi transmisibilité i escape charakteru.

1. Minimum - vzdy povinné L452R a E484K, vzhledem k tomu, Ze nedochazi k dalSimu nartstu detekci
E484K u L452R pozitivnich vzorkul, NRL stale doporucuje sledovat nejdrive L452R, vzorky, které tuto
mutaci neobsahuji posilejte na sekvenaci i bez upozornéni UZIS na vyznamny vzorek.

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. WHO
doporuceni ze dne 9. srpna 2021 uvadi stejné preferencni mutace (str. 5).
Zdroj: https://apps.who.int/iris/handle/10665/343775



https://apps.who.int/iris/handle/10665/343775

( Doporuceni NRL — celogenomova sekvenace

SZU

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

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

Pfi zadavani do GISAID je treba dodrzovat nasledujici pravidla:
Pole , Location” uvadét kraj takto: I

> Olomouc Region
Pardubice Region

Pilsen Region

Central Bohemian Region

Ustecky Region

Vysocina Region

Zlin Region

Prague Region

Do jména sekvence uvadeét vzdy akronym laboratore:

, GHC GHC

» BP Biopticka laborator
Naprlklad: hCoV-19/Czech Republic/UMTM239717/2021 KNL Krajska nemocnice Liberec
hCoV-19/Czech Republic/€5Q0217/2021 FNP Fakultni nemocnice Plzen

FNHK Fakultni nemocnice Hradec Kralové
FNO Fakultni nemocnice Ostrava
csQ Fakultni nemocnice Brno



(;,_,, Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace 1. 9. - 1. 10. 2021

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 1. 10. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 874 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou
interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 514 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 1. zafim a 1.
rijnem.

Podil plvodni varianty delta obdobi 1. 9. — 1. 10. je 44,2 %. Dle celogenomové sekvenace zaznamendvame narust
subvariant delta varianty - AY.4, AY.26, AY.9, AY.5, které se Sifi i v dalSich zemich. Podil subvarianty AY.4 vzrsta na ukor
plvodni delta varianty, jeji podil vtomto obdobi ¢ini 31,1 %, podil AY.26 ¢ini 8,8 %, podil AY.9 je 6,2 %, podil AY.5 je 2,1 %.
Podil dalSich subvariant AY.x ¢ini méné nez dvé procenta kazda. Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant vtomto
obdobi ukazuje tabulka 2. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant zobrazuje graf 4. AY.x varianty se lisi jen malo
v aminokyselinové sekvenci S proteinu, AY.9 a AY.26 nese navic mutaci ve spike A222V. Zmény jsou komplexni, zasahuji i
do dalSich genu, véetné téch nestrukturdlnich a ¢asto predstavuji tiché mutace (mutace pouze na nukleotidové urovni, ne
vSak na aminokyselinové urovni).

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

Prehled vSech detekovanych variant za toto obdobi naleznete v tabulce 2. Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant
zobrazuje graf €. 4. Na grafu 4 je vidét patrny naruist AY.4 a AY.26 subvarianty.

Graf €. 5 zobrazuje zastoupeni nékterych sledovanych mutaci ve spike genu, trend je zatim neménny, jednoznacné stoupa
nezmeénil podil sekvenci obsahujici mutaci T95I.



Graf 4: Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant v CR jako podil z celku
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Graf €. 5:  Podily jednotlivych spike protein mutaci ze véech sekvenaci
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(szu Vekova struktura sekvenovanych v kontextu prevazujicich variant

Podil jednotlivych sekvenovanych variant
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Opét probéhla nomenklaturni reklasifikace, aktualné je definovano 36 subvariant AY.x, pficemz v nékterych jsou jiz
definovany dalsi sublinie.

Tabulka 2:
| celkem | Podil(%) | _WHOnszev
227 44,16 Delta
160 31,13 Delta+
45 8,75 Delta+
32 6,23 Delta+
11 2,14 Delta+
9 1,75 Delta+
9 1,75 Delta+
7 1,36 Delta+
6 1,17 Delta+
2 0,39 Delta+
2 0,39 Delta+
1 0,19 Delta+
1 0,19 Delta+
1 0,19 Delta+
1 0,19 Delta+
514 100 Delta+




Dne 22. 9. byl aktualizovan dokument WHO, ktery se zabyva monitoringem potencialné
nebezpeclnych variant. Aktualné situace vypada takto:

Varianty hodné obav (VOC)

EETT B..617.2
B.1.1.7

| beta  EEEEREL

P1

Varianty hodné zajmu (VOI)

C.37
_ mu RN

Podrobnéjsi informace naleznete na strankach WHO: https://www.who.int/en/activities/tracking-
SARS-CoV-2-variants/



https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
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V obdobiod 17.9. do 1. 10. 2021 ma NRL k dispozici data z 6 131 provedenych testl diskriminaéni PCR z celkem 81 laboratofi.
Na zakladé analyzy téchto dat NRL zjistila, Ze na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pripada stale priblizné 95 % pozitivnich
pripadu vysetrenych diskriminacni PCR (viz tab. 1). Dfive dominantni varianta alfa se vyskytuje kolem 2% vzorku.

Pfestoze se muze zdat, Zze vzhledem k jasné dominanci delta varianty nema smysl konfirmovat pozitivni nalezy diskriminacni
PCR, z detekovanych mutaci vyplyva, Ze role téchto PCR je nezastupitelna. Opakované se potvrzuje, ze diskriminacni PCR
vzhledem k rychlé odezvé hraji dulezitou roli v monitoringu variant viru, a je stale dullezité i ¢ast PCR identifikovanych variant
stale sekvenovat, jak dokazuji stale Castéji detekované nové sublinie u varianty delta. Prioritni mutace doporucené NRL se stale
ukazuji jako zasadni pro sledovani evoluce viru. Doporucujeme vzdy detekovat pritomnost obou povinné sledovanych mutaci
E484K a L452R.

Za rok 2021 bylo k 1. 10. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 8 874 SARS CoV-2 pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. Celkem 514 sekvenaci se vztahuje k datu odbéru mezi 1. zarim a 1. fijnem.

Podil puvodni delta varianty klesl pod 50 % na uUkor subvariant delty (delta+). Nové je na vzestupu subvarianta AY.26.

Procento osekvenovanych vzork( stouplo z kvétnovych 3 % na 21 % sekvenaci v zafi.

RNDr. Helena Jifincova, MUDr. Jan Moskalyk



