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Molekularni surveillance a vyuziti WGS u vybranych respiracnich viru
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Respiracni viry predstavuji vyznamnou skupinu patogend, pricemz viry chripky A/B, SARS-CoV-2 a RSV jsou pricinou kazdorocnich epidemii (obr 5). Proti témto virim je dostupnad
vakcina i specificka lécba. VSechny tyto viry obsahuiji jako genetickou informaci RNA, a proto vykazuji vyssi miru promeénlivosti (obr.1). Mohou tedy unikat jak pred protilatkami
navozenymi vakcinaci, tak pred specifickou antivirotickou |éCbou. Jak u virt chripky tak u SARS-CoV-2 a RSV muze v dusledku jejich promeénlivost dochazet k uniku pred vakcinou
navozenymi protilatkami, tak pred lécbou (obr. 1). Proto je treba sledovat sledovat aktualné cirkulujici varianty v populaci vcetné jejich uplné charakterizace metodou
celogenomové sekvenace (WGS), tzv. molekularni surveillance. WP2, pod akronymem CORINFES resi komplexné pristup k molekularni surveilanci téchto vybranych respiracnich
virl, v€etné moznosti rozsireni sentinelové surveillance o moznost samoodbéru, dale zjednoduseni hlaseni pozitivhich detekci respiracnich viru (non-sentinel surveillance)
prostrednictvim webového nastroje aplikace.

Dalsim cilem bylo zvyseni sekevnacni kapacity a soucasné zajisténi reprezentativniho, nikoli néhodného, vybéru vzorku pro sekvenaci. V tomto pripadée jsme vychazeli s pandemické
situace, kdy bylo testovano velké mnozstvi vzorku, ale sekvenacni kapacity byly vyznamné nizsi, nez kapacity PCR. Vybér reprezentativniho podilu se ukazal jako dulezity faktor pro
maximalni vyuziti sekvenacnich kapacit a pritom zachovani vysoké vypovedni hodnoty pro epidemicka Setreni a charakterizaci cirkulujicich variant. V ramci posileni sekvenacnich
kapacit s vystupem na minimalizaci preshranic¢nich hrozeb byl WP2 cilen na rozsifreni WGS o viry A/HIN1 pdm A/H3N2, B/Victoria, B/Yamagata, RSV/A a RSV/B a MPXV .

MATERAL A METODY
Surveillance — vybér reprezentativniho vzorku: program v jazyce Python s pouzitim okrajovych podminek dulezitym pro rovhomérné pokryti populace.
Pro tvorbu web nastroju byly vyuzity nastroje integrované v MS Office a volné dostupny nastroj WEBNODE.
Pro celogenomovou sekvenaci byly pouzity primarni klinické materialy ziskané v ramci sentinelové a nonsentinelové virologické surveillance.
PFiprava sekvenacnich knihoven byla zalozena na amplikonové i enrinchmentové amplifikaci specifickych virovych sekvenci byly pouzity protokoly ARTIC3, in house sady primeru a
comercni kity. Pro sekvenaci byli vyuzity dvé platformy. MySeq (lllumina) a Minlon (OxfordNanopore) - obr. 7 a 10.
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V sentinelové i nonsentineloveé surveillanci jsme na zakladé
pozadavku ECDC integrovali vysetreni SARS-CoV-2 (obr5),
bylo ovéreno, ze vzorky ziskané samoodbérem jsou validni
pro analyzy a byl pripraven jednoduchy web nastroj
umoznujici tento typ sbéru vzorku (obr. 6). Pro hlaseni a
zakladni zpracovani vysledku detekci respiracnich virt v non
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WP2 splnilas priority EU/ECDC/WHO tykajicimi se integrace surveillance SARS-CoV-2 v rdmci narodniho systému surveillance ARI/ILI a jejiho propojeni s daty WGS respiracnimi
nebo nove se objevujicimi viry. Spolecné se vytvorenim algopritmu pro vybér reprezentativniho podilu vzorku lo dosazeno pozadavku pro mozné preventivni opatreni zalozenych
na dukazech vedouci ke zmirnéni dopadu epidemii nebo jinych hrozeb souvisejicich sirenim respiracnich viru a jejich novych variant a tim k minimalizaci preshranicnich hrozeb..
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