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Report variantov a linii virusu SARS-CoV-2
zachytenych v odpadovych vodach




Kumulativny prehl'ad zachytenych SARS-CoV-2 linii v odpadovych vodach SR
01. - 07. tyzden (r. 2025)

o v sledovanom obdobi boli zachytené genetické stopy virusu SARS-CoV-2 zaradené k variantu Omikron
o v analyzovanych vzorkach bolo zo zvyskov genetického materialu virusu SARS-CoV-2
vypocitany predpokladany podiel linii: XEC - 63,04%; KP.3 — 20,45%; Other* — 13,80%; BA.2.86 — 1,91%

*skupina OTHER predstavuje cast zachyteného genetického materialu s nejednoznacnym zaradenim do niektorej hlavnej linie
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 linii v odpadovych vodach SR v 01.-03. tyzdni (r. 2025)

v sledovanom obdobi (30.12.2024 - 19.01. 2025) bolo odobratych 35 vzoriek z Cistiarni odpadovych vod v SR
9 vzoriek uspesne osekvenovanych, co predstavuje 25,7% tuspesnost
vysledky reprezentuju podiel linii zo vSetkych

pozitivnych vzoriek v danom obdobi

v sledovanom obdobi bol v analyzovanych vzorkach

najviac zastupeny rekombinant XEC (rekombinant linii KS.1.1a KP.3.3)
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Prehl'ad zastupenia linii SARS-CoV-2 v 01.-03. tyZdni (r. 2025) podl'a odberného miesta
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 linii v odpadovych vodach SR v 04.-07. tyzdni (r. 2025)

v sledovanom obdobi (20.01. - 16.02. 2025) bolo odobratych 20 vzoriek z ¢istiarni odpadovych vod v SR
2 vzorky uspesne osekvenovaneé, co predstavuje 10% uspesnost
vysledky reprezentuju podiel linii zo vSetkych

pozitivnych vzoriek v danom obdobi

v sledovanom obdobi bol v analyzovanych vzorkach

najviac zastupeny rekombinant XEC (rekombinant linii KS.1.1a KP.3.3)
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Prehl'ad zastupenia linii SARS-CoV-2 v 04.-07. tyZdni (r. 2025) podl'a odberného miesta
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Kumulativny prehl'ad SARS-CoV-2 linii v odpadovych vodach SR v 08.-11. tyzdni (r. 2025)

o v sledovanom obdobi (17.02. - 16.03. 2025) bolo odobratych 12 vzoriek z cistiarni odpadovych vod v SR
o vSetky vzorky nepresli kontrolou kvality pre vypocet predpokladaného podielu linii SARS-CoV-2
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Osekvenovanych

(1. - 18. tyzdet1/2025)
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Prehl'ad SARS-CoV-2 sekvenovanych vzoriek v SR podla krajov od 01.01. do 30.04.2025
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Prehl'ad pozitivity a genomického dohladu SARS-CoV-2 v SR
(1. - 18. tyzden/2025)

o v sledovanom obdobi (01.01. — 30.04. 2025) zachytenych 315 SARS-CoV-2 pozitivnych vzoriek*

o 10 pozitivnych odberov zaslanych na sekvenaciu a urcenie variantu a linie virusu

o 10 gendmov uspesne osekvenovanych a charakterizovanych, ¢o predstavuje 100% tspesnost™

o podiel vyhodnotenych vzoriek zo vsetkych pozitivnych vzoriek v danom obdobi bol 3,18%

o vloZenie 10 genomickych sekvencii do medzinarodnej databazy GISAID v sledovanom obdobi

o v sledovanom obdobi bol v analyzovanych vzorkach zastupeny rekombinant XEC (rekombinant linii KS.1.
a KP.3.3)

o najvacsi podiel vzoriek vo vekovej kategdrie 60+ (60%)

o Slovensko participuje na genomickom dohlade v ramci EU

* zdroj: Svetova zdravotnicka organizacia
** sekvencie gendmov s kompletnymi metadatami




Povod analyzovanych vzoriek SARS-CoV-2 v SR podla okresov od 01.01. do 30.04.2025
(1. - 18. tyzden/2025)

o najvacsie zastipenie vzoriek pochadzalo z okresu Banska Bystrica




Record count

Kumulativny prehl'ad zachytenych variantov a linii 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 linii: VARIANT_OTHER™-70% (n=7); KP.3- 20% (n=2); BA.2.86— 10% (n=1)

o *skupina VARIANT_OTHER predstavuje subvarianty nezaradené v TESSy nomenklattre (The European Surveillance System)
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Suhrnny prehl'ad zastupenia variantov a linii SARS-CoV-2 v SR
podrla krajov od 01.01. do 30.04.2025 (1. — 18. tyzden/2025)

o VARIANT_OTHER (rekombinant XEC) bola detekovana v 70% vzoriek
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Zastupenie variantov a linii SARS-CoV-2 v sekvenovanych vzorkach podl'a veku a pohlavia

o subor analyzovanych dat na zaklade pohlavia: 40% izolovanych vzoriek od Zien a 60% od muzov

o najviac vyhodnotenych vzoriek: vekova kategoria 60+ (Zeny n=2; 20% a muzi n=4; 40%)
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Podiel genomickych centier na sekvenovani SARS-CoV-2 vzoriek od 01.01. do 30.04.2025
(1. - 18. tyzden/2025)

o v sledovanom obdobi bolo osekvenovanych: - 100% Univerzitny Vedecky park UK Bratislava

100% ® BA-VP UK

o podiel jednotlivych laboratdrii a nemocnic

na dodani poz1t1vnych vzoriek @ Fakultna nemocnica Trencin

® RUVZ Kosice

RUVZ Banska Bystrica

PKM FNsP FDR Banska Bystrica
@® AnalytX s.r.o.




Prehl'ad pokrytia sekvenovania virusu SARS-CoV-2 v EU
(obdobie: 01.01. — 30.04.2025)

o v sledovanom obdobi bolo do databazy GISAID uloZenych 10 vysoko kvalitnych sekvencii genomu virusu

o za sledované obdobie bolo sekvenovych 3,2% pozitivne detegovanych vzoriek v Slovenskej republike

(Nemecko, Spanielsko, Lotyssko, Bulharsko, Cesko, Estonsko, Cyprus a Malta — nedostupné alebo nekompletné data)

Stat % Stat %
Luxembursko 53.6 Taliansko 7.45
Rakusko 35.1 Chorvatsko 3.31
Holandsko 33.0 Slovensko 3.17
Dansko 30.9 Belgicko 1.59
Slovinsko 30.0 Pol'sko 0.82
irsko 23.6 Madarsko 0.75
Francuzsko 213 Rumunsko 0.64 il 1
Svédsko 11.1 Grécko 0.40 1
Portugalsko 10.4 Litva 0.10 &

Finsko 103 ...“

0.1 53.6

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 spracovanych dat o variantoch a liniach virusu SARS-CoV-2 st 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)
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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
pravidelny narodny genomicky prieskum vzoriek odpadovych vod zabezpecuje NRC pre mikrobiologiu Zivotného prostredia
UVZ SR, v spolupraci s RUVZ Nitra, RUVZ Trencin, RUVZ Banské Bystrica, RUVZ Presov, RUVZ Kosice a vybranymi COV
spracovalo UVZ SR, CVTI SR a VP UK v Bratislave za vyuZitia informacného systému NarCoS (Narodné 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, vyskumu, vyvoja a mladeze Slovenskej republiky

Podpora tcasti SR v Eurépskom vyskumnom priestore II (SK4ERA II) - kod: NFP401101DVH7

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, Oliver Kubicka

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

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