Zprava NRL ke dni 20. 2. 2023
SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

SZU

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 12. 2. do 19. 2. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 53 hlasenych testt diskriminacni PCR ze 4

laboratori.

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

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

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

Omicron
Celkovy soucet

PocCet
16
2
5
30
53

Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace

Laboratore

FN Kralovské Vinohrady

Mobile clinic expert MCE s.r.o.

Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen
SPEA Olomoucg, s.r.o.

ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava

Zdravotni ustav se sidlem v Ostravé

Celkovy soucet

Pocet

22

17

53



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

*K 19. 2. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 922 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

. . . , ’ o v Variant Pocet BN.1.1.1 27 DF.1 2
zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 358 vzorkd s datem odbéru od 19. 12. 22 Bzf'za" ’ o . BN.L2 5 DGA 1
do 19. 2. 23, tedy za 2 mésice. BA.2.75.5 1 gzii 1§ iggiz 1‘2)

*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevaZovala subvarianta omikronu  BA463 1 BNas B - =
BN..x pozorujeme nardst variant XBB.x, v 5ti vzorcich byla potvrzena v soucasnosti Eiii y ; BQ.1 7 XBB19.1 2
. / . o=2)odlo BQ.1.1 41 XBB.2 4
monitorovana subvarianta BQ.1.1.32. — " R i =
* XBB.1.5 vcetné XBB.1 bylo detekovano 63 oproti 36 v minulém tydnu. BA.5.2.1 2 BQ1.1.10 1 XBF 3
» Celkovy prehled viech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3, maly pocet sekvenaci je ~ BAS23 : g o i
. v v o ’ . v BA.5.2.34 2 T
ovlivnén poctem vzorkd zaslanych do NRL, od konce roku 2022 NRL sekvenuje vSechny BAS 235 , BQ113 7
kvalitativné vyhovuijici vzorky . Y q 231122 i
*Souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi s vypisem sledovanych variant zohledriuje  BA5.26 1 Ba117 1
tabulka 4. BA5.3.1 2 BQ1.10 5
BA.5.5 1 BQ.1l.14 2
;v , . BF.11.3 2 BQ1.18 3
Tabulka 4: Souhrnny pfehled sekvenovanych variant za — 16 BQ12 2
sledované obdobi BF.7 16 BQ122 5
oo B BQ.1.23 3
5 v , o BQ.1.5 9
Varianta Pocet Podil BF.7.4 1 33.1.8 !
BN.x 65 18.2% BN.1 1 BR21 2
BQ.1.x 61 17.0% BN.1.1 7 BR3 1
XBB.1.5 53 14.8% BNLE . -
BQ.1.1 41 11.5% E:iz 12 CH.1.1.1 3
CK.x 29 8.1% BN.L4 , G 2
BA.5.x 20 5.6% L BNLS B —
BF.7.x 16 4.5% Celkovy pocet 358  sa: 7 a1 3
BF.14 16 4.5% BQ.1.1 41 CR.1 1
XBB.1 10 2.8%
BA.2.X 2 0.6% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/, 3 nezafazené sekvence neni
BA.4.6.x 1 0.3% mozné vyhodnotit ani jednim z algoritm (GISAID,PANGO)

3
Ostatni 44 12.3%


https://pangolin.cog-uk.io/
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Distribution of variants of concern (VOCs) and variants of interest (VOIs)

« Amaong the seven countries with an adequate volume of sequencing or genotyping for weeks 4-5 (23 January to 5 February 2023), the estimated distribution of variants of
concern (VOC) or of interest (VOI) was 41.2% (33.6-68.4% from six countries) for BQ.1, 22.5% (9.6—34.3% from six countries) for BA.2.75, 14.0% (9.5—-26.9% from five
countries) for XBB.1.2, 13.1% (5.4-65.1% from seven countries) for BA.S, 4.6% (1.0-16.9% from six countries) for XBB, 0.9% (0.1-5.4%, 107 detections from seven

countries) for BA.2 and 0.5% (0.1-1.1%, 34 detections from six countries) for BA.4. httpS'//WWW ecdc europa eu/en/covid-19/country-overviews

Weekly variant distribution by country
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¢

Ackoli pocet pozitivnich detekci ve skupiné osob testovanych pouze na
pfitomnost SARS-CoV-2 v poslednich 2 mésicich setrvale vzrista (graf
a), stejné jako vzristd pocet onemocnéni (odpovidd procentu
pozitivnich detekci z diagnostického dlivodu, graf b), pocet pfijatych
vzorkd k sekvenaci je naopak klesajici.

V poslednich tydnech pfijima NRL pfiblizné 50 vzorkd SARS-CoV-2
pozitivnich/tyden k sekvenaci.

Proto prosime laboratore, které zasilaly vzorky do NRL, aby v zasilani
nadale pokracovaly.

Zvysujici se pocet pozitivnich detekci se zatim na poctu hospitalizaci
odrdzi jen mirné (graf c) stejné jako na poctu umrti (graf d). Pocet
reinfekci Cini stale zhruba stejny podil a dle udaji MZ se jedna
predevsim o 1. reinfekce (graf e).

Covid19 — MZCR data 19. 1. — 19. 2. 2023
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ﬁ;,., Globalni sekvenaéni data - Cina

Sekvenaéni data z Ciny jsou stabilni , rozdily v zastoupeni subvariant
omikronu mezi jednotlivymi provinciemi postupné mizi. Pfestoze se

e Representative phylogenetics

... @ y of recent genome sequences
jevi situace v Ciné jako stabilni z hlediska evoluce viru, je tfeba L3 : —” from 28 regions across China

nadale sledovat vyvoj viru celogenomovou sekvenaci. Grafy nize (in global context)
ukazuji, Ze v nedostateéné proockované populaci nelze brat omikron 2023-02-14
na lehkou vahu.
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https://gisaid.org/phylodynamics/china-cn/
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f;z,, ARI/ILI virologicka surveillance v CR —situace k 7. KT

V rdmci non-sentinelové surveillance bylo za 7. 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 7. KT 50 vzork(, nej¢astéji byly detekovany rhinoviry a viry chripky B, a sporadicky i A/H1pdm, prehled vysledkd
vySetreni jsou v tabulce.

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

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 6. KT Pocet detekci 7. KT
Chtipka A (bez dalsi subtypizace) 62 Chiipka A 0 0
Chfipka A H,pdm 13 Chfipka A H;pdm 3 0
Chfipka AH

o 3 J Chipka A H, 5 3
Chripka B 58
Lidsky rhinovirus 50 Chtipka B 10 14
Adenovirus 5 Lidsky rhinovirus 8 15
Parainfluenza virus 6 Parainfluenza virus 0 0
Herpetickeé viry . RSV 1 0
Mycoplasma pneumoniae :
Lidsky metapneumovirus 1 Enterovirus 0 2
Sezonni koronaviry 10 MPV 0 0
RSV 40 koronaviry 2 2
Bocavirus 1 SARS-COV-2 1 1
Enterovirus )
SARS-COV-2** 34 Adenovirus 2 0
SmiSena infekce 18 SmiSena infekce 3 1
Negativni 579 Negativni 13 12
Celkovy pocet vySetfeni: 886 Celkovy pocet vysetieni: 48 50

. * 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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Evropa: z 1 718 sekvenovanych kmen( A(H3) bylo 1 634

pripsano do klady 3C.2alb.2a.2, z nichz:

* 1044 (64 %) predstavovaly kmeny reprezentované
A/Bangladesh/4005/2020,

* 494 (30 %) A/Slovinsko/8720/2022 a

* 96 (6%) A/Darwin/9/2021.

* 81 (5 %) virl nebylo pfirazeno do podskupiny.

*  Pouze 3 viry byly pfipsany do klady 3C.2alb.1a
reprezentované A/Denmark/3264/2019.

Sekvence z Ceské republiky spadaji z 55 % do subklady

predstavované kmenem A/Slovinsko/8720/2022 a z 38 % do

skupiny odvozené od kmene A/Bangladesh/4005/2020. Ve

dvou pripadech byly detekovany i varianty spadajici do

evoluéné vzdalenéjsich linii. Kmen A/Darwin/6/2021 je

soucasti letosni vakciny,

Klada Pocet Pribuznost
3C.2alb.2a.2a.1b 21((55%) A/Slovenia/8720/2022
3C.2alb.2a.2a.3 1(2%)

3C.2alb.2a.2a.3a.1 1(2%)

3C.2alb.2a.2b 15(39%) A/Bangladesh/4005/2020

WGS - A/H3N2 v CR

Fylogeneticka analyza kmen
chripky A/H3

Clade A

)30

3C.2a1b.2a.2
3C.2a1b.2a.2a
3C.2alb.2a.2a.1
3C.2a1b.2a.2a.1b

3C.2a1b.2a.2a.3
3C.2a1b.2a.2a.3a.1
3C.2alb.2a.2b

2a.1

[ ]
A/Darwin/6/2021

2a

2b

0.032 0.034 0.036

A/Bangladesh/4005/2020

2016 - 2023

I - caaadl

2a.1b!

2022

© | A/Slovenia/8720/2022

0.038 0.040
Divergence

0.042

Ne

0.044



q/;z,, y Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 6. KT

* Procento vSech vzorkl sentinelové primarni péée od pacientd s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chfipky bylo 25 %, jako v predchozim tydnu.

 Nizozemsko, Izrael, Slovinsko, Francie, Arménie, Dansko a Svycarsko hlasily aktivitu sezénni chfipky nad 40% pozitivitu v
sentinelové surveillance.

» Za 6. KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovdno 3 645 vzork(, z nichz 927 (25 %) vzorku bylo pozitivnich na chfipku
(51 % chripka typu A; 49 % chripka typu B). V 287 subtypizovanych vzorcich viru chfipky A dominuje virus chfipky
A(H1)pdmO09 (71 %), virus A/H3 je minoritni (29 %). VSech 100 subtypizovanych izolatl chripky B bylo subtypovano jako
B/Victoria.

Kvalitativni indikatory
* Intenzita: ze 38 zemi hlasi 10 aktivitu chripky na , baseline® drovni, 5 zemi hlasi nizkou intenzitu, 18 zemi hlasi stredni
intenzitu, 5 zemi hlasi vysokou intenzitu (Chorvatsko, Kosovo, Polsko, Rusko, Slovensko).

 Zemépisné rozsireni: z 37 zemi hlasi 1 nulovou aktivitu chtipky, 3 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 2 zemé hlasi lokalni Sifeni, 6
zemi hlasi regionalni Sifeni a 25 zemi napric regionem hlasi celoplosné sSireni.

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



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

Virologie SARS-CoV-2

«ECDC nadale doporucuje testovat viechny 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 ¢asovém obdobi prevazovaly subvarianty omikronu BN.x, BQ.1.x a XBB.1.5, BN.x. Ze sledovanych
variant rovnéz detekujeme CH.1.1 a XBF. Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3, strana 3.

Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance nadale dominuje chfipka A, B, RSV a rhinoviry, v mensi mire se uplatiuji dalsSi respiracni virova agens.

*V sentinelové surveillance dominuje virus chfipky B a rhinoviry. Virus chfipky A/H3 nebyl detekovan a pouze sporadicky detekujeme subtyp
A/H1 pdm, ostatni nechtipkové respiracni patogeny jsou minoritni. Pfestoze se jedna o malé pocty vysetienych vzork(l, tak pozorujeme
soulad s evropskymi daty, ve smyslu mensi epidemické viny vyvolané virem chripky typu B. Ve vsech vzorcich pozitivnich na chripku B byla
prokdzana varianta B/Victoria.

* V souvislosti s geografickym Sitenim A/H5N1 a s rozSifovanim hostitelského spektra upozornil feditel WHO na nutnost pandemické
pripravenosti v souvislosti s cirkulaci A/H5N1. V ECDC se zvySuje pocet zemi, které provadi aktivni surveillance u osob, které jsou ¢i byly v
kontaktu s infikovanymi Zivocichy A/H5, a to i u osob bez klinickych priznak( (napf. Francie) nebo posiluje surveillanci u volné Zijicich ptaka.
Aktivni surveillance vychazi bud z PCR testovani v ohnisku nebo serologickou surveillance v urcitém ¢asovém odstupu.
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Zavér: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chfripky v 7. kalendarnim tydnu 2023 (20. 2. 2023)

V 7. kalendarnim tydnu doslo ke zvySeni nemocnosti ARI 0 4,3 %, celkova nemocnost je na Urovni 1363 na 100 000 obyvatel.
Nejvyssi nemocnost je nadale v Pardubickém a Jihomoravském kraji.

Zavér: V Evropé i v Ceské republice sice klesa vyskyt chFipky typu A, zvyduje se viak cirkulace ch¥ipky typu B. S tim souvisi i
aktudlni mirny vzestup nemocnosti v CR. Situaci Ize nadéle povaZovat za regiondlini ohniska respiraénich onemocnéni.

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, Timotej Suri, MSc., MUDr. Jan Kyn¢l, Ph.D. 12
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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/

