Monitorovacia sprava cirkulujucich variantov virusu SARS-CoV-2
v Slovenskej republike zachytenych v systéme
NarCoS - Narodne Covid-19 Sekvenovanie
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Report variantov virusu SARS-CoV-2
zachytenych v odpadovych vodach
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Kumulativny prehl'ad zachytenych SARS-CoV-2 linii v odpadovych vodach SR
34. - 39. tyzden (r. 2023)

o v sledovanom obdobi boli zachytené genetickeé stopy virusu SARS-CoV-2 zaradené k variantu Omikron
o v analyzovanych vzorkach bolo zo zvysSkov genetického materialu virusu SARS-CoV-2
vypocitany predpokladany podiel linii: XBB.1.5 — 36,3%; XBB.1.5-like+F456L — 25%; XBB — 24,4%;
Other* - 9,7%; BA.2.75 — 4,2%; BA.2.86 — 0% WeA275 EX83 EX8815 EIX8B15+FAS6L [BA286 [ Other

*skupina OTHER predstavuje cast zachyteného genetického materialu 100% _— e o =

s nejednoznacnym zaradenim do niektorej linie

26. 28. 30. 34. 37. 39.
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 sublinii v odpadovych vodach SR v 33. — 35. tyzdni (r. 2023)

v sledovanom obdobi (14.8. - 30.9. 2023) bolo odobratych 30 vzoriek z cistiarni odpadovych vod v SR
15 vzoriek uspesne osekvenovanych, co predstavuje 50% uspesnost

vysledky reprezentuju podiel sublinii zo vSetkych
pozitivnych vzoriek v danom obdobi

v sledovanom obdobi boli v analyzovanych vzorkach

najviac zastupené XBB.1.5 sublinie
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Prehl'ad zastupenia sublinii SARS-CoV-2 v 33. — 35. tyzdni (r. 2023) podl'a odberného miesta

*vzorky z Cistiarni odobraté raz alebo viackrat v sledovanom obdobi
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 sublinii v odpadovych vodach SR v 37. tyzdni (r. 2023)

v sledovanom obdobi (11.9. - 13.9. 2023) bolo odobratych 16 vzoriek z cistiarni odpadovych vod v SR
11 vzoriek uspesne osekvenovanych, co predstavuje 68,8% uspesnost

vysledky reprezentuju podiel sublinii zo vSetkych
pozitivnych vzoriek v danom obdobi

v sledovanom obdobi boli v analyzovanych vzorkach

najviac zastupené XBB.1.5 sublinie

B xe8 [ xBB.1.5 [ XBB.1.5+F456L Other

Created with Datawrapper



Prehl'ad zastupenia sublinii SARS-CoV-2 v 37. tyZdni (r. 2023) podl'a odberného miesta

*vzorky z Cistiarni odobraté raz alebo viackrat v sledovanom obdobi
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 sublinii v odpadovych vodach SR v 39. tyzdni (r. 2023)

v sledovanom obdobi (25.9. - 27.9. 2023) bolo odobratych 16 vzoriek z cistiarni odpadovych vod v SR
14 vzoriek uspesne osekvenovanych, co predstavuje 87,5% uspesnost

vysledky reprezentuju podiel sublinii zo vSetkych
pozitivnych vzoriek v danom obdobi

v sledovanom obdobi boli v analyzovanych vzorkach

najviac zastupené XBB.1.5+F456L sublinie
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Prehl'ad zastupenia sublinii SARS-CoV-2 v 39. tyZdni (r. 2023) podl'a odberného miesta

*vzorky z Cistiarni odobraté raz alebo viackrat v sledovanom obdobi
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Report cirkulujtcich variantov virusu SARS-CoV-2
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SARS-CoV-2 pozit. odbery

Prehl'ad SARS-CoV-2 pozitivnych a osekvenovanych vzoriek
v 35. — 38. kalendarnom tyzdni (r. 2023) v SR podl'a krajov
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Prehl'ad pozitivity a genomického dohladu SARS-CoV-2 v SR
(35. — 38. tyZzden/2023)

o v sledovanom obdobi (28.8. - 24.9. 2023) zachytenych 323 SARS-CoV-2 pozitivnych vzoriek*

o pocet pozitivnych vzoriek v 38. tyzdni roka (n=104) stipol o 166,6% oproti 35. tyzdnu (n=39)

o 106 pozitivnych odberov zaslanych na sekvenaciu a urcenie variantu virusu

o 102 gendmov uspesne osekvenovanych a charakterizovanych, ¢o predstavuje 96,2% tispesnost

o podiel vyhodnotenych vzoriek zo vsetkych pozitivnych vzoriek v danom obdobi bol 31,6%

o vloZenie 89 (87,3% z 102 gendmov) genomickych sekvencii do medzinarodnej databazy GISAID

o v sledovanom obdobi boli v analyzovanych vzorkach najviac zastupené XBB.1.5-like+F456L sublinie
o najvacsi podiel vzoriek vo vekovej kategdrie 60+ (62,7%)

o Slovensko tispesne participuje na genomickom dohl'ade v rdmci EU

* zdroj: Narodné centrum zdravotnickych informacii Ministerstva zdravotnictva SR



Povod analyzovanych vzoriek SARS-CoV-2 v 35. — 38. kalendarnom tyzdni (r. 2023)
v SR podla okresov

o pozitivne vzorky su zbierané z r6znych zdravotnickych pracovisk v ramci SR

o najvyssie zastupenie vzoriek pochdadzalo z okresov Banska Bystrica a KoSice - okolie




Kumulativny prehl'ad zachytenych variantov SARS-CoV-2 v SR podla tyzdnov

o Omikron je v sledovanom obdobi hlavny variant virusu SARS-CoV-2 rozsireny v SR

o v analyzovanych vzorkach bol nasledovny podiel subvariantov: XBB.1.5-like+F456L — 35,3% (n=36); VARIANT_OTHER* -
28,4% (n=29); XBB.1.5-like — 19,6% (n=20); XBB — 5,9% (n=6); XBB.1.5 — 5,9% (n=6); XBB.1.5-+F456L — 3,9% (n=4) BA.5 - 1% (n=1);
*skupina VARIANT_OTHER predstavuje subvarianty nezaradené v TESSy nomenklattre (The European Surveillance System)
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Suhrnny prehl'ad zastapenia variantov SARS-CoV-2 v SR podla krajov v 35. — 38. tyzdni (r. 2023)

o z geogratického pohladu je rozsirenie subvariantov v krajoch rozdielne o je ovplyvnené mensim poctom

sekvenovanych vzoriek a z toho vyplyvajucou variabilitou ich podielov v ramci izemného celku

o rekombinanty XBB.1.5-like+F456L boli zastupené v 35,3%
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Prehl'ad zastupenia variantov SARS-CoV-2 v SR podla krajov a tyZdinov

* kraje s malym alebo nulovym poctom vzoriek
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Zastupenie variantov a subvariantov SARS-CoV-2 v sekvenovanych vzorkach podla veku a pohlavia

o subor analyzovanych dat na zaklade pohlavia: 52,9% izolovanych vzoriek od Zien a 47,1% od muzov

o u oboch pohlavi tvorili vacSinu rekombinanty XBB.1.5-like+F456L

o najviac vzoriek pochadzalo z populacie vo vekovej kategorii 60+ (zeny n=31; 30,4% a muzi n=33; 32,4%)

Vekova kat. 60- 50-59 40-49 26-39 19-25 13-18 6-12 0-5

Zeny 31 7 7 3 2 2 0 2
muzi 33 9 2 1 0 0 0 3
ZENY MUZI
[ VARIANT_OTHER [ XBB.1.5-like+F456L M XBB.1.5like M XBB.1.5 [0 XBB.1.5like+F456L [0 VARIANT_OTHER | XBB.1.5like [ XEBB
B <EB.1.5+F456L [ XBB I xBe.1.5 M xBB.1.5+F456L. M BAS
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Podiel genomickych centier na sekvenovani SARS-CoV-2 vzoriek v 35. — 38. tyzdni (r. 2023)

o v sledovanom obdobi bolo osekvenovanych: - 57,5% v Univerzitnom Vedeckom parku UK Bratislava
- 22,6% v Regionalnom Urade verejného zdravotnictva Banska Bystrica

- 19,8% v Regionalnom Urade verejného zdravotnictva Trenéin

® BA-VP UK
® BB-RUVZ
® TN-RUVZ

@® UNLP Kosice
@ PKM FNsP FDR Banska Bystrica
@ Fakulind nemocnica Trenéin
© Medirex, a.s.
KNsP Cadca
@ Nemocnica AGEL Zvolen a.s.
® AdLasro.
©® AnalytX s.ro.
@ RUVZ Banska Bystrica
@ Fakultna nemocnica Nitra
® RUVZ Nitra

@ FNsP N.Zamky - Ustav klin.
mikrobioldgie

o podiel jednotlivych laboratdrii a nemocnic

na dodani pozitivnych vzoriek




Prehl'ad pokrytia sekvenovania virusu SARS-CoV-2 v EU za poslednych 30 dni
(spatne od: 24.9.2023)

o za poslednych 30 dni bolo do databazy GISAID ulozenych 89 vysoko kvalitnych sekvencii genomu virusu
o v Eurépskej Unii sme na 7. mieste z pohladu podielu osekvenovanych vzoriek ku vietkym pozitivnym vzorkam

o Slovenska republika je na 1.mieste s 32,6% osekvenovanych pozitivhych vzoriek v ramci susediacich krajin
p ] ych p y J

Stat % Stat %

Sweden 78.19 Lithuania 2.25

Denmark 68.10 Portugal 221 .
Netherlands  64.23 Italy 1.56
Croatia 47.47 Romania 0.63
Slovenia 42.74 Czechia 0.47
Luxembourg  40.59 Hungary 0.26
Slovakia 32.60 Estonia 0.00
Ireland 19.07 Latvia 0.00
Finland 17.21 Malta 0.00
Belgium 9.43 Austria UNK
Bulgaria 3.90 Cyprus UNK
Greece 3.70 France UNK
Poland 2.42 Germany UNK
Spain UNK

0 78.19

Zdroj: gisaid.org; who.int




o bioinformaticka analyza obsiahlych sekvenacnych dat vsetkych SARS-CoV-2 vzoriek prebieha kompletne
v Univerzitnom Vedeckom parku Univerzity Komenského

o vysledky spravovanych dat o variantoch a subvariantoch virusu SARS-CoV-2 su zdielané s epidemiologickym
konziliom Slovenskej republiky a zaroven nahravané do medzinarodnych genomickych databaz GISAID (Global

Initiative on Sharing All Inflenza Data) a ENA (European Nucleotide Archive)

OD ODBERU KU GENOMICKE] DATABAZE (28.8. — 24.9.2023)
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Realizacia a pod'akovanie pri priprave monitorovacej spravy

pravidelny narodny genomicky prieskum klinickych vzoriek COVID-19 je realizovany v ramci tloh Pracovnej skupiny pre
sekvenovanie Pandemickej komisie SR Ministerstva zdravotnictva a koordinovany Uradom verejného zdravotnictva SR
spracovalo CVTI SR a Vedecky park UK v Bratislave za vyuzitia informacného systému NarCoS (Narodne COVID-19
sekvenovanie), ktory vyvinul tim na Vedeckom parku UK v Bratislave

Financovanie Narodného COVID-19 sekvenovania:

Vlada Slovenskej republiky v spolupraci s Uradom verejného zdravotnictva Slovenskej republiky

Ministerstvo Skolstva, vedy, vyskumu a Sportu Slovenskej republiky

Pangenomika pre personalizovany klinicky manazment infikovanych osob na zaklade identifikovanéeho viralneho genomu a
Tudského exomu (kod ITMS:313011ATL7) - Operacny program Integrovana infrastruktura spolufinancovany zo zdrojov
Eurdpskeho fondu regionalneho rozvoja

Horizontalna IKT podpora a centralna infrastruktura pre instittcie vyskumu a vyvoja (DC VaV II) - kod: NFP313010F988
PANGAIA projekt H2020-MSCA-RISE-2019 (Grant ID: 872539) financované v ramci programu H2020-EU.1.3.3.

monitorovaciu spravu pripravil: Peter Radvak

vyvojovy tim informacného systému NarCoS: Tomas Szemes, Jaroslav Budis, Tomas Slddecek, Miroslav Bohmer, Jozef Sitarcik,

Michaela Gaziova

Experimentdlna a organizacnd cast spracovania vzoriek: Tatiana Sedlackova, Diana Rusniakova, Edita Staronova,

Anna Kalinakova, Madarova Lucia, Bennova Kristina, Onderkova Zuzana, Halasova Erika



