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520 Charakterizace viru SARS-CoV-2 v Ceské republice dle diskriminaénich PCR a celogenomové sekvenace
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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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(;,_., Souhrn

V obdobi od 25. 11. do 3. 12. 2021 ma NRL k dispozici data z 55 950 provedenych testu diskriminacni PCR
ze 77 laboratori. Na variantu delta (v€etné subvariant AY.x) pripada dle diskriminacni PCR pfiblizné 98 %
pozitivnich pripaddl (viz tab. 1). 2 % nelze na zakladé dostupnych informaci taxonomicky zaradit.

Za rok 2021 bylo k 3. 12. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 16 002 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorka,
zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 555
sekvenaci s datem odbéru mezi 3. listopadem a 3. prosincem.

Prehled aktualni epidemiologické situace:

V CR bylo za poslednich 14 dni (tj. od 19. 11. do 02. 12. 2021) zachyceno 253 466 ptipadt SARS-CoV-2
pozitivnich osob, s dennim prumeérem 18 104,7 pripadu, coz predstavuje 14denniincidenci 2 368,4 na 100 000
obyvatel. Vyvoj poctu pripadl v delsSim ¢asovém horizontu zobrazuji grafy 1 a 2. Za uvedené obdobi bylo
nahlaseno 9 145 hospitalizaci. Celkovy pocet hospitalizaci ke konci sledovaného obdobi Cini 6 683 osob, z toho
934 osob s vaznym prubéhem. Nejvyssi 7denni incidence covid-19 je aktudlné hlasena v okresech Kromériz,
Uherské Hradi$té, Prostéjov a Sumperk, podrobné uvadi situaci graf 3. Na grafu 3a je vidét aktudlni situace

v porovnani se stavem pred 7 dny, viz graf 3b. Z porovnani je vidét postupné Sireni z vychodu republiky na
zapad.

V CR byl potvrzen import varianty omikron. Vzhledem k velkému po¢tu mutaci a moznosti fale$nych negativit
nelze spoléhat pouze na vysledky diskriminacnich PCR. Negativni PCR nemusi znamenat vylouceni detekce
varianty omikron.



Graf 1: Pocty pripadi covid-19 za poslednich 28 dni
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Graf 2: Tydenni pocty pripadi covid-19 od 1. 1. 2021 do 02. 12. 2021
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(‘,f';w Epidemiologicky prehled

Graf 3a: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19
dle okresu ke dni 02. 12. 2021
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Graf 3b: 7denni incidence na 100 000 obyvatel covid-19

dle okresu ke dni 25. 11. 2021
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6;,0 Vyhodnoceni dat z diskriminacni PCR

V obdobi od 25. 11. do 3. 12. 2021 ma NRL k dispozici data z 55 950 provedenych testl diskriminaéni PCR ze 77 laboratofi.
Na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pfipada dle diskriminacéni PCR pfriblizné 98 % pozitivnich pripadl (viz tab. 1).

Tabulka 1: Pfrehled zachycenych mutaci

14 273 0,27 % alfa, delta + A570D
331 33575 1% beta, gama, alfa E484K+, delta+
52 694 53 951 97,67 % delta, delta+
331 33 115 1% delta+
1 3 660 0,02 % delta+

Suspektni omikron, jedna se o konfirmovany
zachyt celogen. sekvenaci z Liberce z 26. 11.
1 3126 0,03 % 2021
0 762 0% susp. omikron, neprokazan — 0 zachytd




(‘;’;z,, Odborna doporuceni NRL. Diskriminacni PCR

Diskriminacni PCR:

Odborna doporuceni NRL pro diskrimina¢ni PCR SARS-CoV-2 pozitivnich vzork(i je zmirnéna na 10 %, ale v souvislosti s
VOC omikron je nutné sledovat vice mutaci:

Minimum — u 10 % pozitivnich detekci E484K + N501Y nebo K417N nebo P681H, je mozné vysSetrovat i L452R.

Na sekvenaci posilejte vzdy L452R negativni vzorky, a vSechny vzorky pozitivni na jakoukoli vySe zminénou mutaci.

Dle MZ je povinné takto vysSetrovat vSechny importy z Afriky, Belgie, Izraele, Hongkongu a Turecka a vSechny jejich
kontakty.

Metoda pro pfimé stanoveni varianty omicron: https://zenodo.org/record/57478724.YazlUtDMIuU

Vzhledem k velkému poctu mutaci moznosti faleSnych negativit nelze spoléhat pouze na vysledky diskriminacnich PCR. FaleSné negativni
mohou byt i PCR diagnostickeé cilici do genu N. Negativni PCR nemusi znamenat vylouceni detekce varianty omikron. VSechny suspektni
pfipady mohou byt vylouceny pouze na zakladé konfirmace sekvenaci a to u vzork( s hodnotou Ct mensi nez 30, vzorky s hodnotou Ct 30
az 34 by mély byt konfirmovany v NRL, ZU Ova nebo KNL.

Doporuceni ECDC uvadi, Ze naopak pro detekci postacuje priikaz delece 69-70.

Pro vylouceni pfitomnosti varianty omikron v bézné populaci, je tfeba jasného priikazu nejméné 2 mutaci.

Musi byt pozitivni L452R soucasné negativni del63-70 nebo K417N.

V pripadé negativity L452R musi byt negativni: del69-70 a zaroven K417N a zaroven (N501Y nebo P681H).

U vSech suspektnich nalezti doporucuje NRL pro konfirmaci standard celogenomovou sekvenaci pripadné parcialni sekvenaci.

NRL nabizi testujicim laboratofim RNA omikron jako pozitivni kontrolu. Piste na alena.janypkova@szu.cz.



( 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:
V poli ,Location” uvadét kraj takto: |

> Olomouc Region
Pardubice Region

Pilsen Region

Central Bohemian Region

Ustecky Region

Vysocina Region

Zlin Region

Prague Region

Prosim, uvadéjte pouze jedinou syntaxi, vcetné dodrzeni typu pisma.

Do jména sekvence uvadét 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 3. 11. - 3. 12. 2021

Vyhodnoceni dat z celogenomové sekvenace (WGS):

Za rok 2021 bylo k 3. 12. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 16 002 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni
data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 555 sekvenaci s datem odbéru mezi 3.
listopadem a 3. prosincem.

Podil ptivodni varianty delta ve vySe uvedeném obdobi klesl na 3,96 %. Dle celogenomové sekvenace zaznamenavame
nardst novych subvariant delty - AY.43, AY.122, AY.4. Podil subvarianty AY.43 v tomto obdobi ¢ini 36,04 %, podil AY.122 je
20,72 %, podil AY.4 je 9,73 %, podil AY.4.2 Cini v daném obdobi pouze méné nez 2 % (celkové bylo detekovdano 26 sekvenci
AY.4.2). Podil dalSich subvariant AY.x ¢ini méné nez pét procent kazda. Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant v tomto
obdobi ukazuje tabulka 2. Vyvoj podilu jednotlivych sekvenovanych variant zobrazuje graf 4. AY.x varianty se lisi jen malo

v aminokyselinové sekvenci spike proteinu. NRL rozsiruje spektrum sledovanych mutaci dle situace ve svété. Zmeény jsou
komplexni, zasahuji i do dalsSich gen(, véetné téch nestrukturalnich a casto 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.



Tabulka 2:

VELENLE]

AY.43 200

AY.122 115
AY.4 54
B.1.617.2 22
AY.39 19
AY.20.1 17
AY.113 17
AY.125 14
AY.7.1 11

AY.121 9
AY.4.2 9
8
AY.84 7
AY.4.4 7
AY.98.1 7
AY.46 6
5
AY.124 5
AY.36 4
AY.122.1 4
AY.98 3
AY.9.2 1
B.1.1.529 1
AY.42 1
AY.106 1
AY.100 1
AY.45 1
AY.9.1 1
AY.9 1
AY.89 1
AY.5 1
AY.119 1

AY.123 1

36,04 %
20,72 %
9,73 %
3,96 %
3,42 %
3,06 %
3,06 %
2,52 %
1,98 %
1,62 %
1,62 %
1,44 %
1,26 %
1,26 %
1,26 %
1,08 %
0,90 %
0,90 %
0,72 %
0,72 %
0,54 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %
0,18 %

Delta+
Delta+
Delta+
Delta
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Omikron
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+
Delta+



., VOC omikron - B.1.1529

Varianta B.1.1.529 obsahuje vice nez 30 mutaci v genu pro spike protein, tedy neobvyklé mnozstvi na nové objevenou
variantu. Rovnéz v dalSich genech byly detekovany mutace. Pozornost mize budit mutace v ORF 14, tedy v genu, ktery
kdoduje RNA opravny enzym, 3°- 5'RNA exonukledzu (podili se na opravé chyb vznikajicich pri tvorbé RNA retézce, tedy pfi
replikaci viru v pfipadé zarazeni chybné baze). Nékteré z mutaci jsou znamy a byly detekovany u nékolika variant VOC, VOI,
k jejichZz vyvoji dosSlo konvergentni evoluci. Jedna se tedy o mutace, které prinaseji zcela jasnou evolucni vyhodu, nékteré
jsou zcela nové. Znepokojeni rovnéz vzbuzuje prvni pozorovana inzerce u SARS-CoV-2. Dne 26.11.2021 v odpolednich
hodinach probéhlo mimoradné zasedani WHO k pfrijeti opatreni tykajicich se B.1.1.529 a pro tuto variantu bylo pfijato
oznaceni omikron.

ECDC jiZ rozeslalo prostrednictvim EWRS upozornéni vsem zemim zapojenym v tomto systému a jiz tuto variantu zaradilo
mezi VOC.

Varianta je pravdépodobné fylogeneticky odvozena od puvodnich kmen( linie B.1 SARS-CoV-2 cirkulujicich v prvni
poloviné roku 2020 (viz obr. 2). VyCet mutaci prikladame nize. Ve védecké komunité se spekuluje, Ze je pravdépodobné, ze
prvni pacient byl imunokompromitovan. Vzhledem k epidemické situaci v Africe se spekuluje o soubéhu s infekci HIV.
Kombinace mutaci soucasné i zastoupeni jiz znamych mutaci vede k podezreni na vysokou transmisibilitu (del 69-70,
N501Y, P681H, S477N) a na escape charakter (K417N, E484A, N501Y). Vysokou transmisibilitu implikuje kombinace mutaci
zasahuijici jak N-terminalni oblast s vyraznou zménou reliéfu spike proteinu, tak zmény ve vazebné oblasti a soucasné
zmeéna v tésné blizkosti polybazického stépného mista, ktera ovlivhuje rovnéz intracelularni transmisibilitu, tedy rychlejsi
rozvoj nemaoci.



., VOC omikron - B.1.1529 II.

Varianta se poprvé objevila 11. listopadu v Botswané, 13. listopadu byla parcialné sekvenovana v Hongkongu a 14. listopadu byla
zachycena v Jizni Africe (vSechny zachyty jsou lokalizovany v provincii Guanteng, ve stejné provincii lezi mésto Johannesburg). Prvni
detekce byla zachycena u importu z Afriky v Hongkongu a nasledné doslo k objeveni ¢asnéjSich sekvenci v Botswané. lzrael oznamil
detekci B.1.1.529 u importu z Malawi. Vzhledem k malému poctu celogenomovych sekvenaci z Botswany nelze vyloucit komunitni prenos.
JAR intenzivné sekvenuje vzorky z Guantengu.

Kombinace jiz znamych mutaci prinasi vyhodu pro virus, ale souc¢asné umoznuje i detekci pomoci diskriminacnich PCR.

V GISAID je k dnesnimu dni 3.12.2021 vloZzeno 389 sekvenaci.

Tuto variantu lze detekovat stavajicimi diskriminacnimi PCR, a to dle doporuceni NRL a rovnéz metodou parcidlni i celogenomové
sekvenace.

Zachovani terapeutické ucinnosti dosud zndmych prepardt(i zatim nebylo ovéreno, ale je zfejmé, Zze podani monoklondlnich protilatek
bude vidy vyZadovat jejich kombinaci, dvodem jsou mutace v N-termindlni oblasti viru, ve vazebném misté.

Zemé s potvrzenym vyskytem:

K 3. 12. 2021 byla potvrzena v Australii, Rakousku, Dansku, Portugalsku, JAR, Kanadé, Spojenych statech, Némecku, Norsku, Belgii,
Svycarsku, Jizni Korei, Irsku, Ghané&, Velké Britanii, Japonsku, Brazilii, Svédsku, CR, Italii, Botswané, Izraeli, Indii, Lesothu, Zimbabwe, Francii
a Hongkongu.

Ovlivnéni diagnostické PCR: metody, které vyuzivaji k PCR prtikazu amplifikaci ve spike genu, mohou byt v disledku nahromadéni mutaci
falesné negativni.



.. VOC omikron - B.1.1529 III.

Spike mutace:
A67V, A69-70, T951, G142D/A143-145, A211/12121,ins214EPE, G339D, S371L, S373P, S375F, K417N, N440K, G446S, S477N,
T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G, H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K,

Q954H, N969K, L981F SARS-CoV-2 Spike Protein Mutations

Non-spike mutace: & oo

L4
. l J
1 v

NSP3 gen: K38R, V1069I, A1265/L1266l, A1892T;
NSP4 gen: T492I;

NSP5 —P132H;

NSP6 — A105-107, A189V;

NSP12 — P323L;

NSP14 gen: 142V; E—TOl;

M gen: D3G, Q19E, A63T;

N gen: P13L, A31-33, R203K, G204R

Omicron

Source: hitp/sars2.cvr.glaac.uk/cog-uk/

Mutace, které je mozné detekovat diskriminacni PCR:
A69-70, K417N, N501Y, P681H, vizualizace: https://twitter.com/i/status/1466490437187690496

Mutace typické pro vice nebo jednu VOC/VOI:

A69-70, T951, G142D, A143-145, K417N, S477N, T478K, E484A, Q493K, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G,
H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K, Q954H, N969K, L981F
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(;,_,, VOC omikron - B.1.1529 V. (doporuceni NRL)

Doporuceni pro laboratore:

Dle aktualni situace doporucuje NRL sledovat: E484K a soucasné jednu z jiz znamych mutaci: N501Y, K417N,
del69-70, P651H, pfipadné doplnit o L452R a/nebo T478K. Pro uvedené mutace CR béZzné ma k dispozici
diagnostické soupravy, které detekci téchto mutaci umoznuji. E484K se v nové varianté B.1.1.529 nevyskytuje,
ale je typickd pro delta + E484K, jejiz incidence v Evropé mirné trvale vzristd (ECDC a WHO durazné
doporucuji monitoring Sifeni), a kterd ma jasny escape charakter, tedy nejvyssi miru rezistence v i
protilatkam.

Upozornéni: nékteré soupravy mohou vykazovat falesné negativity, napr. Kogene vykazuje faleSnou negativitu
pro N501Y a N u varianty omikron.

Doporuceni pro sekvenace:

WGS — celogenomoveé sekvenace

Zcela zasadni je podporit a posilit sekvenacni kapacitu v ramci Narodni molekularné biologické surveillance
SARS-CoV-2, zajistit jeji kontinuitu, v€etnée financovani, nejméné do konce roku 2023.

Parcialni sekvenace dle Sangera:

Podporit v ramci Narodni molekularné biologické surveillance SARS-CoV-2 laboratore, které tuto metodu
pouzivaiji.



Graf 4: Pfehled vyznamnych sekvenovanych variant v CR jako podil z celku
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Graf €. 5:

Podily jednotlivych spike protein mutaci ze vsech sekvenaci
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Graf. ¢. 6: Vékova

struktura
osekvenovanym vzorkdm

ve vztahu k

V meésicich lednu az kvétnu dominantni vékova
skupina 40 — 49 let byla od cervnha nahrazena
dominujici skupinou 20 — 29 let, pficemz od srpna
2021 pozorujeme narGst i mladsich vékovych
skupin, predevsim 10 — 19 let. V fijnu jsou ve
vekovych skupinach sekvenovanych opét vice
zastoupeny skupiny 30 — 39 a 40 — 49 let. V
listopadu pak zaznamendvdme ndrdst mezi
nejvysSimi  vékovymi  skupinami. Tento jev
neodpovida vékové distribuci v pripadé sledovani
pozitivity PCR testU, ale je definice vzorkd uréenych

k sekvenaci a tedy algoritmu UZIS pouZitého k
vyhodnoceni.

Vekova struktura sekvenovanych v kontextu prevazujicich variant

Podil jednotlivich sekvenovanych variant
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Veékova struktura sekvenovanych

Unor 2021 Biezen 2021 Duben 2021

Leden 2021

Kvéten 2021  Cerven 2021 Cervenec 2021

Srpen 2021 Zari 2021 Rijen 2021 Listopad 2021

09 let
10-19 let
. 20-29 let
B 30-39 let
s 40-49 let
B 50-59 let
60-69 let
70+ let
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* Bunécna linie: Vero E6 —TMPRSS2 (opticky mikroskop, zvétSeni 200x)

. \éiauis:shzcgov-19/Czech Republic/KNL_2021-110119140/2021 GISAID Accession ID EPI_ISL_6862005 Taxonomické zarazeni: 21K (omicron) —

1. Intaktni bunky rostouci pfisedle (adherované) na dné kultivacni nddoby

2. Pocinajici cytopaticky efekt

3. Pokrocily cytopaticky efekt tvorba syncytii (velkych vzajemné pospojovanych bunék — viditelné propojovaci ,,mUstky“) s nizsi mirou adherence
4. Mrtvé bunky jesté celistvé s neschopnosti adherence na povrch kultivacni nadobky

Kultivaéni nadoba:

specialné upraveny plast umoZiuje
adherenci bunék (pfilepeni bunék

k povrchu, a tim i jejich mnozZeni). Ve
vicku, které zajisti nemoznost Uniku viru,
je filtr prostupny pouze pro CO2, ktery
pomaha udrzovat optimalni pH
kultivatniho média a soucasné slouzi
jako zdroj uhliku pro rostouci buné¢nou

-

AL a2 SOS T ulturu,

84 hodin kultivace




Sifeni a hospitalizace varianty omikron v JAR

7denni vyvoj pozitivni detekce SARS- 7denni zména v poctu hospitalizovanych
CoV-2 a vyvoj poctu hospitalizovanych osob

SARS-CoV-2 cases and COVID-19 admissions, 7 day = d
average and week on week increase, Gauteng and percentage changes South Afrlca 30 October-27 November 202
) B Province Hospital admissions Percentage Hospital deaths Percentage
change in change in
Previous 14 | Current 14 | admissions | Previous 14 | Current 14 deaths
days days days deaths | days deaths
admissions | admissions average average
g | average average
: I Eastern Cape 5.21 5.29 1.37 0.86 1.00 16.67
LA //\J\M, Free State 8.36 5.21 37.61 1.86 0.71 -61.54
¥ ! % Gauteng 19.21 7171 304.46 2.43 2.86 17.65
KwaZulu-Natal 10.50 9.71 -7.48 2.00 1.50 -25.00
o - Limpopo 2.57 2.93 13.89 0.71 0.21 -70.00
Mpumalanga 4.36 4.79 9.84 0.93 0.29 -69.23
. = North West 4.29 7.07 65.00 0.36 0.86 140.00
+ 7 day moving average for cases and admissions rising rapidly ° Northern Cape 3.93 3.29 -16.36 071 0.64 |/ 710.00
Weastern Ca 2.29 -35. 2.57 1.07
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e VV obdobi od 25. 11. do 3. 12. 2021 ma NRL k dispozici data z 55 950 provedenych testl diskriminacni PCR ze 77
laboratori. Na variantu delta (véetné subvariant AY.x) pfipada dle diskriminacni PCR pfiblizné 98 % pozitivnich
pripadd (viz tab. 1).

e Za rok 2021 bylo k 3. 12. 2021 v CR celogenomové sekvenovano 16 002 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork,
zdrojem jsou interni data NRL a mezinarodni platforma GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 555
sekvenaci s datem odbéru mezi 3. listopadem a 3. prosincem.

e Podil pdvodni varianty delta ve vySe uvedeném obdobi klesl na 3,96 %. Dle celogenomové sekvenace
zaznamendvame narlst novych subvariant delty - AY.43, AY.122, AY.4. Podil subvarianty AY.43 v tomto obdobi Cini
36,04 %, podil AY.122 je 20,72 %, podil AY.4 je 9,73 %, podil AY.4.2 Cini v daném obdobi pouze méné nez 2 %
(celkové bylo detekovano 26 sekvenci AY.4.2). Podil dalSich subvariant AY.x ¢ini méné nez pét procent kazda.

e V CR byl potvrzen import varianty omikron. Varianta omikron se pienasi pravdépodobné s vygsi u¢innosti, ale
klinicky dopad zatim nelze odhadnout vzhledem k malému poctu doposud infikovanych osob. Vzhledem k
velkému poctu mutaci a moznosti faleSnych negativit nelze spoléhat pouze na vysledky diskriminacnich PCR.
Negativni PCR nemusi znamenat vylouceni detekce varianty omikron. VSechny suspektni pripady mohou byt
vylou€eny pouze na zakladé konfirmace v NRL, ZU Ostrava nebo Krajské Nemocnici Liberec.
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e Dle aktualni situace doporucuje NRL sledovat: i E484K, ale predevsim jednu z jiz znamych mutaci: N501Y, del69-70,
P651H, pfipadné doplnit o L452R a /nebo T478K. Kromé T478K jsou v CR b&Zné k dispozici diagnostické soupravy, které
detekci téchto mutaci umoznuji. E484K se v nové varianté B.1.1.529 nevyskytuje, ale je typicka pro delta + E484K, jejiz
incidence v Evropé mirné trvale vzrustd (ECDC a WHO dlirazné doporucuji monitoring Sifeni), a kterd ma jasny escape
charakter, tedy nejvyssi miru rezistence vUci protilatkam.

e V souvislosti s objevenim se nové VOC omikron se opét ukazuje role diskriminacnich PCR jako nezastupitelna. Uzite¢nost

"VV/

pravdépodobnost skrytého Sireni nezadouci varianty.

e K 3. 12. 2021 byla potvrzena v Australii, Rakousku, Dansku, Portugalsku, JAR, Kanadé&, Spojenych statech, Némecku,
Norsku, Belgii, Svycarsku, Jizni Korei, Irsku, Ghané&, Velké Britanii, Japonsku, Brazilii, Svédsku, CR, Italii, Botswané, lzraeli,
Indii, Lesothu, Zimbabwe, Francii a Hongkongu.

e NRL zasild v soucasnosti jako prvni evropska laboratof Zivou virovou kulturu kmene varianty omikron z CR do ¢&tyf
WHO/ECDC laboratofi i do laboratofi v CR k dal$imu vyzkumu.
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