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Celogenomova sekvenace (WGS) virovych vzorkU je v soucasnosti jedinou efektivni cestou monitoringu
epidemické situace, kdy se objevi ohnisko charakterizované zménou jedné z proménnych, které
pouzivdme pro sledovani epidemie. NRL opakované apeluje na nutnost sbéru vzork( k sekvenaci
z takovychto ohnisek. Jedna se o v€asné zachyceni variant s potencidlem ovlivnit epidemickou situaci,
zhorsit pribéh onemocnéni nebo uniknout vakcinaci. Signaly pro zaslani vzork( na sekvenaci jsou:

e ZvySeni R v lokdlnich ohniscich. Rychlé sifenf je prvnim signdlem.

Nakupeni vysledkd s nizkymi hodnotami Ct v oblasti/ohnisku (Ct < 16).

Zvyseni podilu inaparentnich pribéhd infekce s jasnou pozitivitou Ct < 26.

Pacienti s atypickymi klinickymi projevy, neobvyklé pozitivni materidly (napf. plna krev, liquor)
Osoby mladsi 50 let bez vyznamnych komorbidit v tézkém stavu.

Hospitalizované déti mladsi 16 let.

Dalsi pacienti, které stoji za zvySenou pozornost a jsou vhodni k odbéru vzorkd pro celogenomovou
sekvenaci jsou:

e Aktudlné se navrativsi osoby z rliznych zemi s komplikovanym pribéhem pandemie (nyni napfr.
JAR, Brazilie, Japonsko, UK)
e Pozitivni PCR s Ct < 30 po vakcinaci.

Pravé jednou z indikaci pro celogenomovou sekvenaci vzork( z Trutnovska a Nachodska byla zprava
z EWRS z Némecka, kterou obdrzelo MZ/KHS, o souvislosti detekce britské varianty na izemi Némecka
s moZznym presahem do Kralovéhradeckého kraje. Druhou indikaci byla vyssi mira Sifeni onemocnéni na
Trutnovsku a vysokd zatéZ tamninemocnice. Ve spolupraci s epidemiologem byly shromazdeény primarni
klinické materidly z 1. kalendarniho tydne (5. ledna - 10. ledna 2021), u kterych byla prfedchozim PCR
vysetfenim stanovena SARS CoV-2 pozitivita s hodnotou Ct < 20. Do testovani byly soucasné zarazeny i
vzorky z laboratore Pronatal v Praze.

WGS probéhla v ramci spoluprace NRL s Oddélenim genomiky a bioinformatiky Ustavu molekuldrni
genetiky AV CR, a soucasné probé&hlo ovéfeni protokolu WGS na platformé lllumina NextSeq.

Z celkem 95 vzorkd byly z konec¢ného hodnoceni pro nedostatecnou kvalitu sekvence vyrazeny pouze 4
vzorky.

Vysledky této analyzy Ize shrnout:
eV rdmcivsech analyzovanych vzorkd majoritni zachycenou linii(cca 40 % ) je B.1.258, tzv. Ceskd
varianta 20A klady, nesouci deleci histidinu a valinu na pozici 69 a 70 a soucasné substituci lysinu

za asparagin (N439) ve spike proteinu.

e Hned druhou vyznamné zastoupenou linii byla varianta 201/501Y.V1 (B.1.1.7), tzv. britska
varianta, byla detekovana ve 30 % vSech analyzovanych vzorkd (Obr.1).



Obr.1: Celkové zastoupeni linii SARS-CoV-2 ve vzorcich z Trutnovska, Nachodska a Prahy (Pronatal)
laborator).
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Podivame-li se na pomérné zastoupeni jednotlivych variant v rdznych lokalitdch (Obr. 2), je vysledek
zcela jiny, v Praze v 1. KT stdle dominovala linie B.1.258, jejiz incidence > 50 %. odpovidala nalezu
z pfedchozich mésicl (listopad — prosinec). Incidence britské varianty v Praze byla nizsi nez 10 %.
V Ndachodsku lze pozorovat vyrovnany pomér cca 45 % zastoupeni obou téchto variant, naopak
v Trutnovsku jasné dominuje varianta B.1.1.7 (tzv. britska), kdy incidence se pohybuje jiz kolem 60 % a
naopak tzv. Ceskd varianta je ve vzorcich z této lokality zastoupena jen v méné nez 20 % pripadu.

Obr.2: Pomérné zastoupeni linii SARS-CoV-2 ve vzorcich z Trutnovska, Nachodska a Prahy (Pronatal
laborator).
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Zavér:

Celorepublikové rozsifeni jednotlivych variant neni pravdépodobné rovnomérné zastoupeno. Jiz
v prvnim kalendafnim tydnu 2021 incidence tzv. britské varianty dosahovala ve vybranych vzorcich na
Trutnovsku 60% zastoupeni, v Nachodsku se pohybovala kolem 50 %, naopak v Praze dosahovala
necelych 10 %. Tomuto zjisténi odpovida i skutecnost, Ze jsme v analyzovanych vzorcich pfi omezené
sekvenacni kapacité soustiedéné predevsim na Prahu a Stfedocesky kraj tuto variantu béhem roku 2020
nedetekovali.

Celorepublikova sekvenaéni surveillance je nezbytnd pro sledovani vzniku a Sifeni adaptacnich variant viru
SARS-CoV-2, a tim i pro mapovani Sifeni variant, které se jesté v disledku Sifeni viru a selekéniho tlaku
budou objevovat.
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