Zprava NRL ke dni 27. 3. 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 18. 3. do 26. 3. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data UZIS ze 44 hladenych testd diskriminaéni PCR ze 3
laboratofri.

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

Soucasné UZI§ udava, Ze za obdobi od 7. 3. do 26. 3. 2023 bylo provedeno celkem 15 514 testd, z toho 3 616 bylo pozitivnich
a dle hlaseni UZIS byly provedené pouhé dveé diskriminacni PCR (viz tab.3).

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vySetfujicich mutace

Varianta Pocet

Laboratof Pocet
BA.2 like (XBB, BN) 22 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s.,
omikron 22 Plzen /
Celkovy soucet a4 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 18
Zdravotni ustav se sidlem v Ostraveé 19
Tabulka 3: Pfehled PCR dat UZIS Celkovy souget a4

7.3.2023 - 26. 3. 2023

> > > Celkovy pocet v v v ’ e
Celkovy _ Celkovy G e e Tabulka 4: Prehled vySetfovanych mutaci
pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich PCR

52 51 18 1 A570D  E484K L452R  N501Y  P681R  Y505H
269 269 68 1
15514 15487 3616 2



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

«K 27. 3. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 57 259 SARS-CoV-2 pozitivnich 12Pulka 3: Prehled sekvenovanych variant v (R za sledované obdobi

vzorkd, zdrojem jsou interni data NRL. Varianta Potet Varianta Potet
*Za posledni 2 mésice bylo sekvenovano 405 vzork( s datem odbéru od 26. 1. 23 do ’éZBilf’ 22“19 BA.5.5 1
v 7 . 7 7 " B .11. 1
26. 3. 2023, prehled sekvenovanych variant udava tabulka 3. CK1 14 BFM 1 fl 1
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovaly subvarianty igéliléslz 192 BM.2 1
omikronu XBB.1.5, ostatni varianty se uplatfiuji v mensi mife, ptehled sledovanych .02 ; s .
variant uvadi tabulka 4. Nové se objevila varianta XBB.1.16 , ktera se Sifi v Indii a BN.1.1.1 5 BQ.1.1.1 1
7 7 . . .7 o V4 4 V4 7 . BN-1-2 4
okolnich zemich (viz obr. strana 4), jeji ristova vyhoda ve srovnani s XBB.1.5 je L P Egiﬂg 1
priblizné 5 %. Typické mutace pro tuto novou variantu jsou S:486P, S:T478R, CH.1.1.1 4 BQ.1.1.2 1
BA.5.2 3
ORF9b:I5T BQ.1.1.3 1
EN-i-i » g BQ.1.1.31 1
Tabulka 4: Souhrnny prehled sledovanych variant za dané obdobi c&. il B BQ.1.1.4 1
CH'1.13 3 BQ.1.12 1
Varianta Pocet BB 3 BQ.1.14 1
: BQ.1.18 1
BQ.X 65 SO BQ.1.5 1
BF.14 2
BR.2.1 1
BN 22 T BU.1 1
BN.1.3 2 CK2.1 1
CH.1x 9 E:;i ; DU.1 1
" CH.1 1
BF.x 3 . BQ.1 2 CH.1.1 1
XBF 2 Celkovy pocet 405 BQ.1.13.1 2 CH.1.1.4 1
BAS 6 BQ.1.22 2 XBB.1.8 1
. cl1 2 o
Ostatni 17 CH.1.1.2 2
XBB.2 2
XBF 2

Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/



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

ﬁ/;zu Glob3alni sekvenacni data — Evropsky region WHO/ECDC 11.KT

V evropském regionu WHO v tydnu 11/2023 bylo nahldaseno 330 882 novych potvrzenych pripadd COVID-19 a 1 819 novych umrti.

e v porovndni s predchozim tydnem doslo k poklesu o0 8,8 % v poctu novych ptipadd a poklesu 0 28,9 % v poctu umrti ve srovnani
s tydnem 10/2023.

* 31,7 % pripadu bylo nahlaseno u osob ve véku > 65 let, 91,2 % smrtelnych pfipadl bylo nahldaseno u osob starsich 65 let.

e Podil detekovanych sledovanych variant Cinil:
BQ.1, 21,3 %
XBB.1.5, 14,9 %
BA.2.75, 11,3 %
XBB, 5,5 %
BA.4 aBA.5,0,9 %
BA.2,0,1
BA.3. 1 pripad
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Globalni sekvenacni data — brezen 2023

Globalni sekvenacni data ukazuji postupné rozsireni a sou¢asnou dominanci varianty Kraken (XBB.1.5) a Hyperion (XBB 1.9.1).

Timecourse of Omicron variant sublineage distribution
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XBB.1.5 ! BA5.248 H BE.1.1 H BA.1.15 I BA4A
XBB.1 B BQ1A2 B BQ.1.1.20 I BA.1.151 Bl BA4G
XBB.1.9.1 [ XeB.2 N BFS I BA.1.17 N BA5.1
XBB.1.9 s BQ.1.15 E BQ.1.10 EEE eA.1.17.2 BN BA5.1.22
BQ.1.1 W BAS.26 . BQ.12 I BA.1.18 N BAS5.2.1
CH.1.1.1 s BQ.1.1.13 I BF7 N BA.21 E BAS5.2.20
BQ.1.1.32 N BF7.14 Il BQ.1.1.4 H BA.2.10 I BAS5.2.9
CH.1.1.3 B BQ. . BA.1 N BA.2.121 E BAS5S5
XBF BN BAS N BF.10 N BA23 H BAA
CH.1.1 BN BQ.1.23 N BA223 N BE.1 H BAS56
BQ.1.1.18 WM BAS5.2 . BA11 N BA29 B Omicron sublineages < 1%
1 BA2 BN BN.1.3 I BA11.18 I BA4 B Other lineages
1 BQ.1.1.31 B BN.1.2 N BAL1.1.2

See https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ for variant information and definitions.
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Prehled rozsireni aktualné sledovanych variant SARS-CoV-2 ECDC/WHO

777 Limited data by country, showing continent average
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Globalni sekvenaéni data - Cina

=

Sekvenaéni data z Ciny postupné kopiruji globalni situaci a nevykazuji vyznamné odchylky.
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f' ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 12. KT

V non-sentinelové surveillance nelze hovorit o dominanci, ale spektrum detekovanych agens se oproti epidemickym vinam RSV a chfipky rozsifilo.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 12. KT 45 vzorka.

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

Patogen Pocet detekci Patogen* Poéet detekci 11. KT Poéet detekci 12. KT
Chripka A (bez dalsi subtypizace) 14 Chiipka A 0 0
Chripka A H,pdm 3 -
Chfipka A H, 0 Chfipka A H,pdm 2 1
Ch¥ipka B 81 Chfipka A Hy 0 0
RSV 13 Chtipka B 8 4
Adenovirus 13 Lidsky rhinovirus 1 5
Parainfluenza virus 1
c . Parainfluenza virus 0 1
Herpetické viry 0
Mycoplasma pneumoniae 0 RSV 1 0
Lidsky metapneumovirus 6 Enterovirus 2 1
Sezonni koronaviry 4 MPV 3 3
Lidsky rhinovirus 14 ;
: koronaviry 2 2
Bocavirus 5
Enterovirus 2 SARS-COV-2 4 2
SARS-COV-2** 59 Adenovirus 2 2
SmiSena infekce 6 BOCA-V 0 1
Negativni 540 Smisena infekce 2 3
Celkovy pocet vysetieni: 759
ye y Negativni 11 21
Celkovy pocet vysetieni: 38 45

*V tabulce 7 jsou uvedeny pozitivni respiracni viry, nikoli cely vySetfovany panel.
Do vysetieni 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 11. KT

Procento vSech vzork( sentinelové primarni péce od pacientU s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky, je stejné jako v pfedchozim tydnu, tedy 25 % a z(stava nad epidemickym prahem (10 %).

16 z 37 zemi hl3si stfedni intenzitu a 18 z 36 zemi hlasi celoplosné Sireni (pouze Madarsko a Nizozemsko uvadi aktivitu nad
40 %), coz naznacuje pretrvavajici cirkulaci sezédnnich virl chtipky v celém regionu.

V sentinelové i nesentinelové surveillance prevazuje chripka typu B.

V ramci SARI surveillance hlasi 4 zemé miru pozitivity viru chripky nad 10 %.

Za 11. KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovano 3 470 vzorkd, z nichz 857 (25 %) vzork( bylo pozitivnich na chripku
(22 % chripka typu A; 78 % chripka typu B).

V subtypizovanych vzorcich viru chripky A (celkem 134) pfevazuje virus chripky A(H1)pdmO09 (93 %).

Vsech 164 subtypizovanych izolatd chripky B spadaji do linie B/Victoria.

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

Influenza virus detections by type, subtype/lineage and week - WHO Europe, season 2022/2023
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Zaver: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie SARS-CoV-2

*ECDC nadale doporuduje testovat viechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti
prosi o zaslani viech pozitivnich vzorkd 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 globalné. Nové se objevuje subvarianta XBB.1.16.

*NRL pres nejasné financovani doporucuje zasilat pozitivni vzorky na sekvenaci.

Virologie chripka a respiracni viry

*V souladu s evropskymi daty i v CR pfevaZuje nyni detekce viru ch¥ipky B a SARS-CoV-2, pozorujeme vyznamny pokles
detekci RSV a rhinovird, v malé mire se stale uplatiuje chfipka A (Hlpdm) a postupné se rozsifuje spektrum
cirkulujicich respiracnich vira.

*Virus ptaci chripky klady 2.3.4.4.b se ddle globdlné Sifi, byla hlasena ohniska ze Senegalu. U savcl dochdzi k
neurologickym projevim onemocnéni a virus je detekovan v nervové tkani. Pandemicky potencial tohoto viru nelze
prehlizet.

Zpracovala: RNDr. Helena Jirincovad,
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Zavér: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chripky ve 12. kalendarnim tydnu 2023 (27.3.2023)

Ve 12. kalendarnim tydnu doslo k poklesu akutnich respiracnich infekci (ARI) a chripkovych onemocnéni (ILI) ve vétsiné
veékovych skupin.

U ARI doslo k poklesu celkové nemocnosti 0 4,5 % a celkova nemocnost je na urovni 1286 na 100 000 obyvatel. Pokles
nemocnosti se tyka vsech vékovych skupin kromé déti ve véku 6-14 let, kde doslo k mirnému narustu o 2,8 %. | v krajich

s dosud nejvyssi nemocnosti (Jihomoravsky a Pardubicky kraj) poc¢ty nemocnych klesaji a v zadném z region( jiZ nemocnost
neprevysuje 1 700/100 000.

V kategorii tzv. chripkovych onemocnéni (ILI) doslo oproti predchozimu tydnu k poklesu celkové nemocnosti o 14,5 %. K
poklesu relativni nemocnosti doslo témér ve vSech vékovych skupinach kromé osob v kategorii 65+ let.

V CR se i nadale vyskytuji lokalni aZ regiondalni epidemicka ohniska respiraénich onemocnéni. Nejvy3éi nemocnost byla v 12.
kalendarnim tydnu v Jihomoravském a Pardubickém kraji, ale i zde jiz dochazi k poklesu nemocnosti. Pllvodcem respiracnich
nemoci jsou nejen viry chripky (predevsim chripka typu B), ale téZ virus SARS-CoV-2 a dalsi respiracni viry.

MUDr. Jan Kyncl, Ph.D.
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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/

