Monitorovacia sprava o cirkulujucich respiracnych virusoch
zachytenych narodnym genomickym dozorom v Slovenskej republike
v chripkovej sezone 2023/2024
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Kumulativny prehl'ad o zachyte a sekvenovani vzoriek s potvrdenym
respiracnym ochorenim v chripkovej sezone 2023/2024

v sezdne 2023/2024 boli pacientom s respiracnym ochorenim odobrané vzorky a zaslané na spracovanie do laboratorii
Uradu verejného zdravotnictva Slovenskej republiky
viaceré klinické izolaty boli zaslané aj do genomického laboratdria sidliaceho vo Vedeckom parku Univerzity
Komenského za ti¢elom sekvenovania gendému zachyteného respiracného patogénu
ziskané sekvencie boli porovnavané s referencnou sekvenciou s cielom identifikdcie Specifickych mutdcii, detailného
urcenia a zaradenia k aktualnym typom/subtypom
vysledky boli zdielané v Epidemiologickom informacnom systéme - EPIS
kvalitné konsenzus sekvencie boli zdielané aj v databaze GISAID, urcenej pre vedeckit komunitu zaoberajiucu sa

vyskumom sezonnych respiracnych virusov
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Sumarny prehl'ad sekvenovanych vzoriek v chripkovej sezone 2023/2024

v sezOne 2023/2024 bolo zaslanych 420 vzoriek s potvrdenym respiracnym ochorenim

z toho 332 vzoriek bolo uspesne sekvenovanych (79%)

269 kvalitnych konsenzus sekvencii bolo nahranych do databazy GISAID (81%)

z celkového poctu spracovanych vzoriek tvorili hlavnu cast virusy chripky (n=300)

respiracny syncycialny virus (RSV) (n=29) a SARS-CoV-2 virus (n=3) boli zistené v mensom pocte

[J 0.90% SARS-CoV-2 virus
[] 8.73% Respiraény syncycialny virus

[ 90.36% Virus chripky




Pocet sekvenovanych vzoriek

Kumulativny pocet vzoriek respiracnych patogénov
sekvenovanych v chripkovej sezone 2023/2024
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Klinické vzorky respiracnych patogénov sekvenovanych
v chripkovej sezone 2023/2024 s bliZsim urcenim virusu a typu

RESPIRACNE VZORKY
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Povod sekvenovanych vzoriek v chripkovej sezone 2023/2024
rozdelenych podla okresu

o najvyssie zastupenie vzoriek pochddzalo z okresov Nitra a Vranov nad Toplou
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VIRUS CHRIPKY
Klinické vzorky sekvenované v chripkovej sezone 2023/2024
rozdelené podla typu a subtypu chripky
300 vzoriek identifikovanych sekvenovanim ako virus chripky
295 vzoriek bolo priradenych chripke typu A a 5 vzoriek typu B
289 vzoriek identifikovanych ako subtyp HIN1 a 6 vzoriek subtyp H3N2
5 vzoriek virusov chripky tvoril typ B/Victoria linia

B/Yamagata linia nebola zachytena

[0 1.67% B/Victoria [0 2.00% A/H3N2

| [ 96.33% A/HIN1




VIRUS CHRIPKY

Klinické vzorky sekvenované v chripkovej sezone 2023/2024
rozdelené na zaklade identifikacie typu/subtypu/clade chripky
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Vek pacienta
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VIRUS CHRIPKY
Klinické vzorky respiracnych patogénov sekvenovanych
v chripkovej sezone 2023/2024 rozdelené podl'a vekovych skupin
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Pocet sekvenovanych genémov

VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze

0 -4 r. pacienti

podl'a vekovych skupin
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Pocet sekvenovanych genémov
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VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze

5 - 24 r. pacienti

podla vekovych skupin (pokr.)
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Pocet sekvenovanych genémov

VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze

25 - 49 r. pacienti

podla vekovych skupin (pokr.)
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Pocet sekvenovanych genémov

VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze

50 - 64 r. pacienti

podla vekovych skupin (pokr.)
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Pocet sekvenovanych genémov

VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze
podla vekovych skupin (pokr.)
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Pocet sekvenovanych genémov
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VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze
podla subtypu virusu
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Pocet sekvenovanych genémov

VIRUS CHRIPKY

Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze
podla subtypu virusu (pokr.)

A/H3N2
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65+ r. pacienti
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VIRUS CHRIPKY
Distribucia pozitivnych vzoriek na chripku zdiel'anych v databaze
podla subtypu virusu (pokr.)

B/Victoria

B 0-4 r. pacienti
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Pocet sekvenovanych genéomov
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RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Klinické vzorky sekvenované v chripkovej sezone 2023/2024
rozdelené na zaklade identifikacie subtypu RSV

o 29 vzoriek identifikovanych sekvenovanim ako RSV

o 23 vzoriek bolo priradenych RSV subtypu A a 6 vzoriek subtypu B

[ 20.69% RSV B [] 79.31% RSV A

100+
| l RSV A_AD.1
801 RSV A_AD.3
. 60- M RSVA ADS5.2

Percento [%]

M RSV B_B.D.E.1

0 1 1 | 1 1 1 | | 1 1 1 | |
&&,wwﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁ
ﬂﬁﬁ,,,,&&&&&&&

;s




RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Klinické vzorky respiracnych patogénov sekvenovanych
v chripkovej sezone 2023/2024 rozdelené podl'a vekovych skupin
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Pocet sekvenovanych genémov

RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze
podl'a vekovych skupin
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RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze
podla vekovych skupin (pokr.)
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RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze
podla vekovych skupin (pokr.)

25 - 49 r. pacienti 25 - 49 r. pacienti

1 100.00% RSV A

RSV A J
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Pocet sekvenovanych genémov

RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS

Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze

podla vekovych skupin (pokr.)
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RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze
podl'a subtypu virusu
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RESPIRACNY SYNCYCIALNY VIRUS
Distribucia pozitivnych vzoriek na RSV zdiel'anych v databaze
podla subtypu virusu (pokr.)
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Sumarny diagram sekvenovanych respiracnych patogénov
v chripkovej sezone 2023/2024

o bioinformaticka analyza obsiahlych sekvena¢nych dat vSetkych pozitivnych respiracnych vzoriek
prebieha kompletne vo Vedeckom parku Univerzity Komenského v Bratislave
o vysledky spracovanych dat st zdielané s Uradom verejného zdravotnictva Slovenskej republiky a kvalitné konsenzus

sekvencie s nahravané do medzinarodnej genomickej databazy GISAID (Global Initiative on Sharing All Inflenza Data)
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Realizacia a podakovanie pri priprave monitorovacej spravy

pravidelny narodny genomicky prieskum klinickych vzoriek respiraénych patogénov je realizovany v kooperacii Uradu
verejného zdravotnictva SR (UVZ SR), Vedeckého parku UK (VP UK) a Centra vedecko-technickych informacii SR (CVTI
SR)

klinické vzorky pripravil UVZ SR, sekvenovanie gendmov a ich analyzu spracovali VP UK a CVTI SR za vyuZitia
informacného systému NarCoS (Narodné COVID-19 sekvenovanie), ktory vyvinul tim na VP UK

Financovanie Narodného genomického dozoru:

Podpora ucasti SR v Europskom vyskumnom priestore II (SK4ERA II) - kod: NFP401101DVHY

PANGAIA projekt H2020-MSCA-RISE-2019 (Grant ID: 872539) financované v ramci programu H2020-EU.1.3.3.

Ministerstvo Skolstva, vyskumu, vyvoja a mladeze Slovenskej republiky

spracovanie dat, vizualizacia a priprava monitorovacej spravy: Peter Radvak

vyvojovy tim informacného systému NarCoS: Tomas Szemes, Jaroslav Budis, Tomas Sladecek, Miroslav Bohmer,

Michaela Gaziova, Jozef Sitarcik, Jozef Martis, Oliver Kubicka, Pavol MiSsenko

organizacna a experimentdlna cast spracovania vzoriek: Tatiana Sedlackova, Edita Staroriova, Elena Tich3,

Lucia Sevcikova, Terézia Duranova, Monika Kubanova
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