Zprava NRL ke dni 13. 3. 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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Zaveér a odkazy



* V obdobi od 5. 3. do 12. 3. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 91 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 Podet Laboratore Pocet
BA.2.x/XBB.x/BN.1.x 27 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzef 26
N/A 4 SPEA Olomoug, s.r.o. 10
Omicron 60 , ) _

, " ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 29
Celkovy soucet 91
Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 26

Celkovy soucet 91



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

«K 13. 3. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 57 115 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorka, 1abulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

zdrojem jsou interni data NRL. Varianta Potet BQ.1.14

1
* Za posledni 2 mésice bylo sekvenovano 358 vzork( s datem odbéru od 13. 1. 23 do 13. 3. 2023. :ﬁ'i - 1 28-1-;8 1
*Dle celogenomové sekvenace v tomto Casovém obdobi pfevazovaly subvarianty omikronu R 1 BQ.1.22 3
XBB.1.5, BQ.1.x a v mensi mire BN.1.x a CK.1. Jasné dominuje varianta XBB.1.5, oznaCovana BA5.5 1 BQ.1.23 1
. . v . v vevs . o BF.14 6 BQ.1.5 5
jako Kraken, dosahuje prevalence 45 %. Dalsi nejcetnéjsi varianta BQ.1.x (78 vzorkd) byla — = R i
detekovana u 22 % sekvenovanych vzorkd. BN.1 2 BR.2.1 1
;v v ’ . . ’ v , . BN.1.1.1 18 BR.3 1
* Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3, maly pocet sekvenaci je BN 12 i — —
ovlivnén poctem vzorku zaslanych do NRL a nejasnosti ve financovani sekvenaci. BN.1.3 4 CH.1.1.1 3
*Souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi s vypisem sledovanych variant zohledfiuje = - = -
tabulka 4. BN.3.1 2 cK.1 26
* Graficky pfehled zastoupeni variant zobrazuje graf. 1. BQ.1 - (SHC2RE d
BQ.1.1 21 CL1.1 1
BQ.1.1.1 1 CcMm.8.1 3
L. , . , , BQ.1.1.18 1 DF.1 1
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BQ.1.1.19 1 DG.1 1
i 5 i BQ.1.1.22 3 XBB.1 2
Varianta Pocet Podil BQ.1.1.3 4 XBB.1.13 3
XBB.1.5 161 45.0% BQ.1.1.31 1 XBB.1.5 161
BN.1.x 29 8.1% BQ.1.1.32 5 XBB.1.5.1 1
BQ.1.1.35 1 XBB.1.8 1
CK.1 26 7.3% BQ.1.1.37 2 XBB.1.9 2
BQ.1.1 21 5.9% BQ.1.1.42 2 XBB.1.9.1 4
XBB.1.x 17 4.7% BQ.1.1.46 1 XBB.1.9.2 2
® BQ.1.1.5 7 XBB.2 2
CH.1.x 15 4.2% 5011 . e -
BF.x 6 1.7% ) . BQ.1.10 5 XBF.2 1
BN.1.3 4 1.1% Celkovy pocet 358 BQ.1.11 1
BA.5.x 3 0.8% BQ1.13.1 2
XBF 3 0.8%
BF.7.x 2 0.6% Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/
BA.2 1 0.3%

Ostatni 70 19.6%


https://pangolin.cog-uk.io/

sZU Globalni sekvenaéni data - Cina

Sekvenaéni data z Ciny naznacuji prevalenci variant odvozenych
od BA.5.2 a pouze vétsi mésta vykazuji pestrejsi smés variant.
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SZU

T ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 10. KT

V non-sentinelové surveillance dominuje chfipka B, SARS-CoV-2; v mensi mire se vyskytuji RSV a rhinoviry.
Do NRL bylo zaslano v ramci sentinelové surveillance v 10. KT 41 vzork(, nejcastéji byly detekovany rhinoviry a virus chtipky B, s ohledem na maly pocet
vySetienych vzorkd nelze jednoznacné definovat dominanci Zadného ze sledovanych respiracnich patogent .

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance
Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 9. KT Pocet detekci 10. KT
Chfipka A (bez dalsi subtypizace) 21 Chripka A 0 0
Chripka A H,pdm 4 Chiipka A H,pdm 0 1
Chfipka A H, 3 ”
Chfipka B 109 Chripka A H, 1 2
RSV 34 Chripka B 8 5
Adenovirus 13 Lidsky rhinovirus 7 4
Parainfluenza virus 2 Parainfluenza virus 0 0
Herpetickeé viry 0
: RSV 3 0

Mycoplasma pneumoniae 0
Lidsky metapneumovirus 10 Enterovirus 0 0
Sezonni koronaviry 11 MPV 0 0
Bocavirus 5

. SARS-COV-2 9 1
Enterovirus 0
SARS-COV-2** 96 Adenovirus 2 3
SmisSena infekce 3 Smisena infekce 4 3
Negativni 829 Negativni 0 0
Celkovy pocet vysetfeni: 1177 Celkovy pocet vysetieni: 49 41

* V tabulce 6 jsou uvedeny pozitivni respiracni viry, nikoli cely panel.
Do vysetieni SARS-CoV-2 ** jsou zahrnuta pouze data z respiracniho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2
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q/' - Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 9. KT

SZ

* Procento vSech vzorkl sentinelové primarni péée od pacientd s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky kleslo na 24 % (v predchozim tydnu 27 %).

* Madarsko, Nizozemsko, Rumunsko a Slovinsko hlasily aktivitu sezénni chripky nad 40% pozitivitu v sentinelové surveillance.

* Za 9. KT bylo v ramci sentinelové surveillance testovano 3 673 vzorkd, z nichZ 864 (24 %) vzork( bylo pozitivnich na chfipku
(33 % chripka typu A; 67 % chripka typu B).

e V subtypizovanych vzorcich viru chfipky A prevazuje virus chripky A(H1)pdmO09 (85 %).

* VSech 143 subtypizovanych izolatl chfipky B spadaji do linie B/Victoria.

Kvalitativni indikatory
* Intenzita: ze 39 zemi hlasi 10 aktivitu chripky na , baseline” drovni, 12 zemi hlasi nizkou intenzitu, 16 zemi hlasi stfedni

intenzitu, 1 zemé hldsi vysokou intenzitu (Bosna a Hercegovina).

e Zemépisné rozsireni: z 39 zemi, 7 zemi hlasi sporadicky vyskyt, 4 zemé hlasi lokalni Sifeni, 7 zemi hlasi regionalni Sireni a 21
zemi napric€ 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 doporuduje testovat véechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani
viech pozitivnich vzorki s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny zatim odpovidaji globalni situaci

*Dle celogenomové sekvenace se dominantni stava subvarianta XBB.1.5, ktera v soucasnosti spolu s XBB.1.9.1 jasné dominuje
globdlné. Tato varianta stoji pravdépodobné za narlistem pozitivnich pripadt SARS-CoV-2.

*NRL pres nejasné financovani doporucuje zasilat pozitivni vzorky na sekvenaci a stejné tak zvysit intenzitu vzorkovani odpadnich vod.

Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance dominuje chfipka B a SARS-CoV-2, dale RSV a rhinoviry, stale se uplatiuje chfipka A a v mensi mire se
uplatiuji dalSi respiracni virovd agens. Pres zvysujici se nemocnost klesl pocet vysetrenych vzork( jak v sentinelové tak v
nonsentinelové surveillance.

*V sentinelové surveillance pro maly pocet vzork(i nelze hovotit o dominanci Zddného ze sledovanych patogena.



Zavér: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chfipky v 10. kalendarnim tydnu 2023 (13. 3. 2023)

V 10. kalendarnim tydnu doslo k mirnému nar0stu akutnich respiracnich infekci (ARI). Situace ve vyskytu chfipkovych onemocnéni (ILI) byla
srovnatelna s predchozim tydnem.

U ARI doslo k mirnému zvySeni nemocnosti 0 1,5 % a celkova nemocnost je na urovni 1443 na 100 000 obyvatel. Vzestup nemocnosti se
podobné jako v prfedchozim tydnu tyka predevsim dospélych ve véku 25-64 let. Nejvyssi nemocnost z(stava i nadale v Pardubickém a
Jihomoravském kraji; k vyraznému narlstu oproti pfedchozimu tydnu doslo v Karlovarském kraji (o0 37,2 %) a Libereckém kraji (o 10,7 %).
V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) nemocnost stagnuje, vzestup nemocnosti je nejvyssi u déti ve vékové skupiné 6-14 let (o 10,5
%) a 15-24 let (0 8,2 %), k poklesu oproti minulému tydnu doslo ve vékovych skupinach 25-64 let (o0 10,3 %) a 65 let a vice (o0 11,4 %) a vice
doslo naopak k poklesu. U nejmensich déti 0-5 let se stabilné udrZzuje vysoka nemocnost.

Nejvyssi nemocnost ILI se udrZzuje v Jihomoravském kraji, k vyznamnému narlstu nemocnosti oproti minulému tydnu doslo v Olomouckém
kraji (0 65,2 %).

V aktualni chfipkové sezoné bylo k 10. kalenddfnimu tydnu roku 2023 hlaseno celkem 350 klinicky zdvaznych pfipadl chtipky vyZzadujicich
intenzivni pédi, z nichZ ve 114 pripadech doslo k umrti.

Ve vétsiné kraja se vyskytuji epidemicka ohniska respiracnich onemocnéni. NejvyssSi nemocnost chiipkovych onemocnéni je
v Jihomoravském a Olomouckém kraji. Plivodcem jsou nejen viry chripky, ale téZ virus SARS-CoV-2 a dalsi respiracni viry.

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/

