Zprava NRL ke dni 27. 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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* V obdobi od 19. 2. do 26. 2. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 66 hlasenych testl diskriminaéni PCR ze 4
laboratori.

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

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Varianta Pocet Laboratore Pocet
BA.2.x/XBB.x/BN.1.x 16 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 24
Non CH.1.1. 3 SPEA Olomouc, s.r.o. 8
Omlcro’n - i ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 12
Celkovy soucet 66 N ) §

Zdravotni ustav se sidlem v Ostrave 22

Celkovy soucet 66



quw Mikrobiologie - sekvenacni data
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*K 27. 2. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 938 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorku, Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

zdrojem jsou interni data NRL. Za posledni 2 mésice bylo sekvenovano 334 vzorkd s datem SRLY Potet =t -
odbéru od 26. 12. 22 do 26. 2. 23. BN.1.3 15 BA.5.2.1 2
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi pfevaZovaly subvarianty omikronu BaLl 7 P -
BQ.1.x, XBB.1.5a BN.1.x a CK.1. BN.1.1.1 2 BF.11.3 2
« Celkovy prehled viech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3, maly pocet sekvenaci je o N —— -
ovlivnén poc¢tem vzork( zaslanych do NRL a nejasnosti ve financovani sekvenaci. BQ.1.5 9 BQ.1.14 2
*Souhrnny pfehled sekvenaci za sledované obdobi s vypisem sledovanych variant zohledfuje hat - T -
tabulka 4. BQ.1 7 CA.7 2
* Graficky pfehled zastoupeni variant zobrazuje graf. 1. BIVTHT 6 cht e
BQ.1.1.3 6 DF.1 2
s v , . . , BQ.1.1.32 5 XBB.1.2 2
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi Bﬁ_l_z 0 XBB.A.9.1 >
. 2 p BN.1.5 4 BA.2 1
Varla nta Pocet POdII Latest dates are noisy due to fewer samples, or missing from sequenging delays BQ'l'l'l 4 BA.2.75.5 1
BQ.1.1 94 28,1% ‘ : BQ.1.10 4 BA.4.6.3 1
XBB.1.5 67 20,1% 0% S XBB.2 4 BA.5.1.10 1
. BN.1.4 3 BA.5.2.44 1
BN.1x 40 12,0% BQ.1.1.18 3 BA.5.2.6 1
CK.1 27 8,1% ™ BQ.1.1.5 3 BA.5.3.1 1
BF.7.x 16 4,8% BQ.1.18 3 BF.7.4 1
o 9% BQ.1.23 3 BN.1 1
XBB.1.x 16 Sl cL1 3 BQ.1.1.7 1
OStatnI' 16 4,8% - CH.11" [Omicron CH.1.1.1 3 BQ12 1
BN.1.3 15 4,5% r‘—Dec25 2023 Jan 08 Jan 15 Jan 22 Jan 29 Feb 05 B XBF 3 BQ,1,8 1
0 BR.3 1
BA.5.x 14 4,2% cK.2.1 1
CH.1.1/CH.1.1.1 12 3,6% R1 1
BF . 11 3,3% Celkovy pocet 334 DG.1 1
XBF 3 0,9% - !
XBK 1
BA.2 2 0,6%
BA.4.6.3 1 0,3% Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/



https://pangolin.cog-uk.io/
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Graf 1: Zastoupeni variant SARS-CoV-2 cirkulujicich na zemi CR za posledni 2 mésice Eof"l""’“’” "“E:Ggfs
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ﬁ;,., Globalni sekvenaéni data - Cina

Sekvenaéni data z Ciny jsou stabilni zatim nevykazuji »" e Representative phylogenetics
v s , . @ of recent genome sequences
neocekavane abnormality. S’ from 29 regions across China
(in global context)
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f;z,, ARI/ILI virologicka surveillance v CR —situace k 8. KT

V non-sentinelové surveillance dominuje chripka B a SARS-CoV-2, stale se uplatniuje chfipka A, predevsim A/H1pdm, RSV a rhinoviry, v mensi mife jsou detekovany
dalsi respiracni virova agens.
Do NRL bylo zaslano v ramci sentinelové surveillance v 8. KT 51 vzork(, z dlivodu nedostatku reagencii byly vySetieny jen 2 vzorky, ostatni nevysetieny (ND).

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance

Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 7. KT Pocet detekci 8. KT
Chfipka A (bez dalsi subtypizace) 44 Chfipka A 0 ND
Chripka A H,pdm 7 Chiipka A H,pdm 0 ND
Chtipka A H, 0 »
Chfipka B 111 Chfipka A H; 3 ND
Lidsky rhinovirus a4 Chtipka B 14 ND
Adenovirus 9 Lidsky rhinovirus 15 1
Parainfluenza virus 1 Parainfluenza virus 0 ND
Herpetické viry
. RSV 0 ND
Mycoplasma pneumoniae
Lidsky metapneumovirus 3 Enterovirus 2 ND
Sezonni koronaviry 12 MPV 0 ND
RSV 59 koronaviry 2 ND
Bocavirus 4
- SARS-COV-2 1 1

Enterovirus 1
SARS-COV-2** 108 Adenovirus 0 ND
SmiSena infekce 107 SmiSena infekce 1 ND
Negativni 749 Negativni 12 ND
Celkovy pocet vysetieni:

VY P yy>eren 1169 Celkovy pocet vysetieni: 50 51

. *V tabulce 6 jsou uvedeny pozitivni respiracni viry, nikoli cely panel.
. Do vysetfeni SARS-CoV-2 ** jsou zahrnuta pouze data z respiracniho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2
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q/;z,, y Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 7. KT

* Procento vSech vzorkl sentinelové primarni péée od pacientd s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky vzrostlo na 30 % (v predchozich tydnech 25 - 27 %).

e 18 zemi ze 39 hlasi stfedni az vysokou intenzitu chripky a 23 ze 39 zemi hlasi celoplosné rozsireni chripky. Rumunsko,
Nizozemi, Slovensko, Francie, Arménie, Dansko a Madarsko hlasily aktivitu sezonni chripky nad 40% pozitivitu v sentinelové
surveillance.

e Za7.KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovdno 3 224 vzork(, z nichz 957 (30 %) vzorkt bylo pozitivnich na chfipku
(49 % chripka typu A; 51 % chripka typu B). V subtypizovanych vzorcich viru chfipky A prevazuje virus chripky A(H1)pdm09
(75 %). VSechny subtypizované izolaty chripky B spadaji do linie B/Victoria.

Kvalitativni indikatory

* Intenzita: ze 39 zemi hlasi 9 aktivitu ch¥ipky na , baseline” Grovni, 8 zemi hlasi nizkou intenzitu (Belgie, CR, Francie, Recko,
Irsko, Kyrgyzstan, Litva, Lucembursko), 17 zemi hldsi stfedni intenzitu, 4 zemé hlasi vysokou intenzitu (Bosna a Hercegovina,
Chorvatsko, Kosovo, Slovensko). Rusko hlasi velmi vysokou intenzitu.

* Zemépisné rozsireni: z 39 zemi, 3 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 3 zemé hlasi lokalni Sifeni, 10 zemi hlasi regionalni Sireni a
23 zemi napfic€ regionem hlasi celoplosné Sireni.

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



q/;,,, , Pta&i chiipka A/H5N1

* V Unoru nahlasila Kambodza 2 pfipady onemocnéni ¢lovéka virem ptaci chiipky A/H5N1, 11letd divka, kterd onemocnéla
16. 2. 23 zemrela 22. 2. 23. S negativnim vysledkem bylo vysetreno 29 kontakt(. Sekvenace prokazala kmen patfici do
klady 2.3.2.1c, ktera je endemicka v Kambodzi.

Lidské pripady onemocnéni viry ptaci chripky v roce 2022:

* V tomto roce nahlasily ptipady prenosu na clovéka tyto zemé: Spojené kralovstvi A(H5N1)a Spanélsko A(H5N1 a H5N6),
Cina 21 infekci virem A(H5N6) a Cina a Kambodza 18 infekci virem A(H9N2), Cina dvé infekce A(H3N8) a jedna A(H10N3).
Jeden pripad infekce ¢lovéka A(H5N1) nahldsily USA. A(H5) bez subtypizace byla nahlasena z Viethamu.

* Viry HPAI A(H5) spadajici do klady 2.3.4.4b byly v roce 2022 detekovany u volné Zijicich druht savcl v Kanadé, USA,
Japonsku, Nizozemsku, Slovinsku, Finsku a Irsku, Belgii, Norsku, Svédsku, a ve Spanélsku u nork& chovanych pro koZesinu
(v tomto ohnisku doslo k prenosu na ¢lovéka). VSechny izolaty vykazovaly genetické markery adaptace na replikaci u
savcl. Jedna se naptiklad o substituci v segmentu PB2 E627K, ktera je povazovdna za znamku adaptace na savce a rovnéz
nékteré mutace v genu pro neuraminidazu (A46D, L204M, S319F aS430G). Role vSech téchto genetickych znakl nemusi
byt jednoznacné spojena se zménou viru v pandemicky, nicméné nelze prehlizet pandemicky potencial tohoto viru.



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

Virologie SARS-CoV-2

«ECDC nadale doporuduje testovat véechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani
véech pozitivnich vzork@ s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny zatim odpovidaji globalni situaci. NRL pfes nejasné
financovani sekvenaci prosi o zasilani SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, vzhledem k zvysujici se incidenci.

*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovaly subvarianty omikronu BQ.1.x, XBB.1.5 a BN.1.x a CK.1. Na grafu 1
je vidét, Ze za narlGstem pozitivnich pripadl SARS-CoV-2 stoji pravdépodobné Sifeni XBB.1.5 varianty (Kraken).

* Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3, strana 3 a prevalence v zavislosti na ¢ase na grafu 1, strana 4.
Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance dominuje chfipka B a SARS-CoV-2, stale se uplatiiuje chfipka A, predevsim A/H1pdm, RSV a rhinoviry,
v mensi mire se uplatniuji dalSi respiracni virova agens.

 Umrti na chiipku A/H5N1 v KambodZi nelze davat do souvislosti s globalnim $ifenim tohoto viru v zoonotické #i8i, jedna se o infekci
vyvolanou genotypem endemickym v Kambodzi.
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Zavér: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiraénich infekci a chfipky v 8. kalendarnim tydnu 2023

V 8. kalendarnim tydnu doslo ke zvySeni nemocnosti akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) o 3,6 %, celkova
nemocnost je na urovni 1412 na 100 000 obyvatel. Vzestup nemocnosti se tyka vsech vékovych skupin kromé déti ve véku 0-
5 let. Nejvyssi nemocnost je nadale v Pardubickém a Jihomoravském kraji.

V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost zvysila 0 12,2 %, vzestup nemocnosti se tyka vsech vékovych
skupin kromé skupiny dospélych ve véku 65 let a vice.

V aktualni chripkové sezoné bylo do 27. 2. 2023 hlaseno celkem 287 klinicky zavaznych pripadl chripky vyZzadujicich
intenzivni péci, z nichZ ve 100 pripadech doslo k umrti.

V Evropé jsou zachycovany oba typy chripkovych vir(, které aktualné cirkuluji v podobnych proporcich. Z hlediska dynamiky
v ramci sezony sice klesa vyskyt chripky typu A, zvysuje se vsak cirkulace vird chfipky typu B. S tim souvisi i aktudlni mirny
vzestup nemocnosti v CR. Situaci Ize nadale jesté povaZovat za regionalni epidemicka ohniska respiraénich onemocnéni.

Zpracovali: RNDr. Helena Jirincovd, MUDr. Jan Kyncl, Ph.D. 11
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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/

