Zprava NRL ke dni 13. 2. 2023

SZU

SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

Uvod:

NRL pravidelné analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni pfehledovy dokument, jeho? cilem je
monitorovat $ifeni variant SARS-CoV-2, chfipky a pfipadné daldich respiraénich vird, které se na Uzemi CR
vyskytuji, poskytovat informace o novych potencialnich i redlnych rizicich v souvislosti s Sifenim a evoluci
viru SARS-CoV-2 a dalsich respiraCnich virl, poskytovat metodické pokyny vysetfujicim laboratorim a
poskytovat dalsi kvalitativni i kvantitativni informace.
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C.,

* V obdobiod 5. 2. do 12. 2. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 35 hlasenych testl diskriminaéni PCR ze 4

laboratori.

* Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1.

VvV eV/

projevy (indukce fuze bunék), doporucuje NRL ke zvazeni sledovat tuto mutaci.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

Varianta
BA.2.x/XBB.x
BA.4/5/BQ.1.1
N/A

Omicron
Celkovy soucet

Pocet
8
4
1
22
35

Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace

Laboratore

Mobile clinic expert MCE s.r.o.

Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen
ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava

Zdravotni ustav se sidlem v Ostravé

Celkovy soucet

Pocet

20
11

35



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

*K 12. 2. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 869 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

. . . , . o v Varianta Podet BN.1.4 3 DF.1 3
zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 399 vzork( s datem odbéru od 12. 12. 22 . BN.1S 4 XBBA 9
do 12. 2. 23, tedy za 2 mésice. BA.2.75.5 2 :gi - 42 ggii ;

* Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikronu BQ.1.x  BA463 1 Baii11 B >
véetné BQ.1.1 (cca 31 %), pozorujeme narist variant BN.x a CK.x. Eiii . z BQ.1.1.10 1 XBC1 1
v v P . . , , oJodbo BQ.1.1.15 2 XBF 1
* XBB.1.5 v¢etné XBB.1 bylo detekovano 36 oproti 16 v minulém tydnu. T 7 33.1_1_18 B O X
BA.5.2 3 BQ.1.1.22 2
« Celkovy ptehled viech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. BA5.2.1 . -
’ v ’ , , , . ’ . v . BA.5.2.3 3 S
*Souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi s vypisem sledovanych variant zohlediuje """, , BaLlLs 4
tabulka 4 . BA.5.2.35 2 23:1:167 (—13
BA.5.2.44 1 BQ.1.13.1 2
Tabulka 4: Souhrnny pfehled Eii;i 2 Eﬁ'i'ig‘ ;
sekvenovanych variant za sledované BAS S . BQ119 1
obdobi BA.5.9 2 Egi;z 2
. 57 ’ 113 3 —
Varianta Polet Podil Ei E . Ba123 3
s v - BQ.1.3 3
BQlX 79 198% Celkovy pocet 399 BF.7 34 BQ.1.5 15
BN.x 73 18.3% BF.7.3 2 BQ.18 1
BQ.1.1 43 10.8% BF.7.4 1 BR2.1 1
BF.7.x 37 9.3% BM.1.1.3 1 A7 -
BN.1 1 CH.1.1 8
CK.x 35 8.8% : o =
BA.5.x 33 8.3% BN.1.1 8 a1 >
o BN.1.1.1 27 KA 34
XBB.1.5 27 6.8% BN.12 5 ol 1
BF.14 25 6.3% BN.1.3 24 cLa 3
XBB.1 9 2.3% BN.1.3.1 1 CR.1 1
BA.2.x 3 0.8%
BA.4.6.x 1 0.3% Pro vypocet pouZzit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/, 3 nezarazené sekvence neni
Ostatni 34 8.5% mozné vyhodnotit ani jednim z algoritm (GISAID,PANGO)
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https://pangolin.cog-uk.io/

quzu Globalni sekvenacni data - Cina

Sekvenaéni data z Ciny jsou stabilni, rozdily v zastoupeni subvariant omikronu mezi jednotlivymi provinciemi
postupné mizi. Cina zatim neni mistem velkého evolucniho tlaku na virus, protoze populac¢ni imunita zatim neni
schopna vzdorovat aktudlnim vysoce transmisibilnim variantdm. Vysoka mira pozitivity ve velké populaci vSak muze

byt pfi¢inou nahodného vzniku varianty s nezadoucim dopadem na klinicky stav. DalSi vyvoj takové varianty nelze
jednoznacné predikovat. Pfestoze se jevi situace v Ciné jako stabilni z hlediska evoluce viru, je tfeba nadale sledovat @;
vyVvoj viru celogenomovou sekvenaci. Grafy nize ukazuji, Ze v nedostatecné proockované populaci nelze brat omikron o
na lehkou vahu.
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f;z,, ARI/ILI virologicka surveillance v CR —situace k 6. KT

V rdmci non-sentinelové surveillance bylo za 6. KT ve spolupracujicich laboratofich vysetfeno 886 vzorkd, vysledky vySetfeni jsou uvedeny v tabulce 6, stale dominuje
detekce chripky A, stoupa zastoupeni chtipky B. Z nechtipkovych vir(i se uplatriuji rhinoviry a RSV.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 6. KT 38 vzork(, nej¢astéji byly detekovany viry chripky B, A/H1pdm, prehled vysledk( vySetreni jsou v tabulce.

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 5. KT Pocet detekci 6. KT
Chtipka A (bez dalsi subtypizace) 62 Chiipka A 0 0
Chfipka A H,pdm 13 Chfipka A H;pdm 1 3
Chfipka AH

o 3 d Chipka A H, 2 1
Chripka B 58
Lidsky rhinovirus 50 Chtipka B 2 10
Adenovirus 5 Lidsky rhinovirus 6 2
Parainfluenza virus 6 Parainfluenza virus 1 0
Herpetickeé viry . RSV 0 1
Mycoplasma pneumoniae :
Lidsky metapneumovirus 1 Enterovirus 1 0
Sezonni koronaviry 10 MPV 0 0
RSV 40 koronaviry 0 2
Bocavirus 1 SARS-COV-2 1 1
Enterovirus )
SARS-COV-2%* 34 Adenovirus 0 2
SmiSena infekce 18 SmiSena infekce 2 1
Negativni 579 Negativni 40 15
Celkovy pocet vySetfeni: 886 Celkovy pocet vysetieni: 56 38

. * V tabulce 6 jsou uvedeny pouze aktudlné pozitivni respiracni viry.
. Do vysetfeni SARS-CoV-2 ** jsou zahrnuta pouze data z respiracniho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2
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q/;z,, Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 5. KT

* Procento vsech vzorkl sentinelové primarni péce od pacientd s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky, se zvysilo na 24 % z 22 % v predchozim tydnu.

* Nizozemsko, Rumunsko, Francie, Slovinsko, Slovensko, I1zrael a Ukrajina hlasily aktivitu sezénni chripky nad 40% pozitivitu v
sentinelové surveillance.

e Za 5. KT bylo v ramci sentinelové surveillance testovdno 3 478 vzork(, z nichZ 818 (24 %) vzork( bylo pozitivnich na chfipku
(58 % chripka typu A; 42 % chripka typu B). V 277 subtypizovanych vzorcich viru chripky A dominuje virus chripky
A(H1)pdmO09 (63 %), virus A/H3 je minoritni (37 %). VSech 79 subtypizovanych izolatl chfipky B bylo subtypovano jako
B/Victoria.

Kvalitativni indikatory
* Intenzita: ze 33 zemi hlasi 8 aktivitu chripky na ,baseline” Urovni, 8 zemi hlasi nizkou intenzitu, 11 zemi hlasi stredni
intenzitu, 6 zemi hlasi vysokou intenzitu (Bosna a Hercegovina, Kosovo, Lotyssko, Malta, Rusko, Slovensko).

 Zemépisné rozsireni: ze 33 zemi hlasi 1 nulovou aktivitu chripky, 2 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 2 zemé hlasi lokalni Siteni,
5 zemi hlasi regionalni Sifeni a 23 zemi napfic regionem hlasi celoplosné Sireni.

Zdroj: FluNews Europe, ECDC-WHO/Europe weekly influenza update



Zaver: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie SARS-CoV-2

«ECDC nadale doporucuje testovat véechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani viech
pozitivnich vzorka s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny zatim odpovidaji globalni situaci.

*Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi prevaZzovala varianta omikronu BQ.1.x véetné BQ.1.1 (cca 31 %), pozorujeme narUst
variant BN.x a CK.x. Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3.

Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance nadale dominuje chfipka A, B a rhinovirus, v mensi mire se uplatriuji RSV a dalsi respira¢ni virova agens.

*V sentinelové surveillance nelze o dominanci hovofit, ale ve vétsi mire se uplatnuji viry chfipky B a A/H1pdm, ostatni nechfipkové respiracni
patogeny jsou minoritni. Pfestoze se jednd o malé pocty vysetienych vzorku, tak pozorujeme soulad s evropskymi daty, kde se zvysil podil
zastoupeni A/H1pdm a viru chfipky typu B.

* Pozorujeme rapidni pokles epidemie zaloZzené na cirkulaci virt chripky.

*V ramci vySetieni chfipky v sentinel i non-sentinel se zvysuje podil detekci A/H1pdm a chfipky B.

*Obecné doslo v Evropé v pribéhu epidemie chripky k postupné zaméné dominantniho subtypu A/H1pdm za chfipku typu B.



Zaver: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chripky v 6. kalendarnim tydnu 2023 (13. 2. 2023)

* V6. kalendarnim tydnu 2023 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) snizila o 3,1 % a dosdahla
hodnoty 1307 pripadu na 100 000 obyvatel.

 Nemocnost klesla u dospélych a déti ve véku 6 - 14 let, naopak se zvysuje ve véku 65+. Nejvyssi nemocnost ARl je
aktudlné hlasena v Pardubickém a Jihomoravském kraji.

e V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost snizila o0 15,8 %, pokles je evidovan ve vsech vékovych
skupinach.

Zaver: situace odpovida rocnimu obdobi, pomalu se snizujici aktivita chripky, nadale pretrvavaji lokalni ohniska vyskytu
chiipkovych onemocnéni véetné onemocnéni se zavaznym prtibéhem.

Zpracovali: Timotej Suri, MSc., MUDr. Jan Kynél, Ph.D. 9
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Dalsi zdroje:
e Tracking SARS-CoV-2 Variants

e COVID-19 new variants: Knowledge gaps and research

e Genomic sequencing of SARS-CoV-2: a guide to implementation for maximum impact on public health

e Considerations for implementing and adjusting public health and social measures in the context of COVID-19

e VIEW-hub: repository for the most relevant and recent vaccine data

¢ WWHOQO Statement on Omicron sublineage BA.2

https://flunewseurope.org/
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https://www.who.int/en/activities/tracking-sars-cov-2-variants/
https://www.who.int/publications/m/item/covid-19-new-variants-knowledge-gaps-and-research
https://www.who.int/publications/i/item/9789240018440
https://www.who.int/publications/i/item/considerations-in-adjusting-public-health-and-social-measures-in-the-context-of-covid-19-interim-guidance
https://view-hub.org/
https://www.who.int/news/item/22-02-2022-statement-on-omicron-sublineage-ba.2
https://flunewseurope.org/

