Zprava NRL ke dni 17. 4. 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 9. 4. do 16. 4. 2023 (dle data odb&ru) ma NRL k dispozici data UZIS ze 18 hlagenych testll diskriminaéni PCR ze 2
laboratofri.

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

* Soucasné UZIS udava, ze za obdobi od 28. 3. do 16. 4. 2023 bylo provedeno celkem 11 281 testl, z toho 1 415 bylo
pozitivnich a dle hlaseni UZIS byly provedené pouhé dvé diskriminacni PCR (viz tab.3).

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vySetfujicich mutace
Varianta Pocet Lab . Poi
BO.x/CH.x 1 ,a orator ocet
NA 1 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 8
Omicron 9 Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 10
XBB.x 7 Celkovy soucet 18
Celkovy soucet 18

Tabulka 3: Pfehled PCR dat UzIS

Tabulka 4: Prehled vySetfovanych mutaci
> > > Celkovy pocet
<Ly <oy 2.0 diskriminaénich
pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich PCR A570D E484K L452R N501Y Y505H

11281 11212 1415 2



quzu Mikrobiologie - sekvenacni data

*K 16. 4. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovéno 57 543 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork, Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR za

zdrojem jsou interni data NRL. sledované obdobi
*Za posledni 2 mésice bylo sekvenovadno 465 vzork(l s datem odbéru od 16. 2. 23 do 16. 4. Varianta Potet Varianta Polet Varianta Pocet
v . . 1z BA.5.1.26 2 BQ.1.22 3 XBB.1.5.38 3
2023, prehled sek\,/enovanych variant udvava ta,bulka 3. o . . A | . B »
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovaly subvarianty omikronu BE.O 1 BQ.15 1 XBF.2 1
7 . v .7 v/ v v . . 4 . BR.2,1 2
XBB.1.5, ostatni varianty se uplatiiuji v men3i mife. Nové je monitorovana varianta = N = .
XBB.1.16, kterd se objevila v Indii, jeji ristova vyhoda ve srovnani s XBB.1.5 je pfiblizné 5 %. BF.7.19 1 CH.1.1.1 3
. , . . . . . BN.1 1 CH.1.1.11 2
Typické mutace pro tuto novou variantu jsou S:486P, S:T478R, ORF9b:I5T BN 111 N i 1
BN.1.2.1 1 CK.1 9
Tabulka 4 a graf (ECDC): Souhrnny prehled sledovanych variant za dané BN.1.2.3 1 CK2.1 1
obdobi BN.1.3 1 Cm.8.1 2
Variant BN.1.4 1 CR.1.1 1
distibutions BN.1.4.3 1 EG.1 6
i ¢ BN.1.5 3 EL1 1
Varianta Pocet BN.3 1 ENA 1
XBB.1.5.x 346 BN.3.1 1 EU.1.1 1
BQ.x 35 BQ.1.1 10 FG.3 1
BQ.1.1.18 1 XBB.1 5
CH.1.x 16 BQ.1.1.19 1 XBB.113 2
BN 14 BQ.1.1.2 1 XBB.1.28 1
BQ.1.1.3 2 XBB.1.5 96
XBB.1.9.x 11 BQ.1.1.32 3 XBB.1.5.1 7
CK.x 10 BQ.1.1.37 1 XBB.1.5.12 224
XBB.x 8 / X BQ.1.1.4 1 XBB.1.5.13 3
e i Celkovy pocet 465 BOL11.45 L XBB.1.5.15 1
. .y .. . BQ.1.1.53 1 XBB.1.5.16 2
XBF 3 pro Weotet poutitalgoritmus  gg s | ;
‘ ‘ 1. o . BQ.1.10 1 XBB.1.5.19 3
BA.5 ’ 3 = :;5. :’;i ] Zi‘:e: ? https://pangolin.cog-uk.io/ BQ.1.13.1 3 XBB.1.5.21 1
Ostatni 13 - ' BQ.1.14 1 XBB.1.5.24 3
. BA.4 . XBB BQ.1.2.1 1 XBB.1.5.31 2 3



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

quzu Glob3alni sekvenacni data — Evropsky region WHO/ECDC 11.KT

V evropském regionu WHO v tydnu 11/2023 bylo nahldseno 330 882 novych potvrzenych pripadd covid-19 a 1 819 novych umrti v porovnani s
predchozim tydnem doslo k poklesu o 8,8 % v poctu novych pfipadd a poklesu 0 28,9 % v poctu Umrti ve srovnani s tydnem 10/2023.
® 31,7 % pripadd bylo nahlaseno u osob ve véku > 65 let

® 91,2 % smrtelnych pripadd bylo nahlaseno u osob starsSich 65 let
Timecourse of Omicron variant sublineage distribution
2023-04-11

Omicron sublineages

¢ Podil detekovanych sledovanych variant Cinil:
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qfézv Prehled rozsireni aktualné monitorované varianty XBB.1.16 (Arcturus)

Tracking SARSCoV2 Lineage XBB.1.16* over time (Nickname: Arcturus)

Tracking SARSCoV2 Lineage XBB.1.16* over time (Nickname: Arcturus)
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S touto variantou neni spojovan t€zSi pribéh onemocnéni, byt Indie hlasi zvySeny pocet umrti, za mimoradny klinicky projev Ize povazovat svédivy
zanét spojivek. To muze v détskych kolektivech usnadnit pfenos infekce. Stejné jako vSechny pfedchozi varianty je rezistentni vici vSem dostupnym
léEebnym monoklonalnim protilatkam vyjma preparatu Sotrovimab, kde prvni vysledky naznacuji pouze snizenou ucinnost (pfedbézna informace
Division of Systems Virology, Institute of Medical Science, University of Tokyo, Japan). >



Globalni sekvenaéni data — Cina 17.4.2023

Sekvenaéni data z Ciny potvrzuji
nedostaly.

Sifeni linii BA.5.2.x a BF.7.x, nové globalné se Sifici varianty BQ.1.1, XBB.1.5 a XBB.1.16 se do zemé zatim
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SZU

T ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 15. KT

V non-sentinelové surveillance nelze hovofit o dominanci, do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 15. KT pouze 30 vzorku. V non sentinelové
surveillance prevaZzuje detekce viru chfipky typu B, rhinovir( a SARS-CoV-2. Pocet vysetreni i pocCet pozitivnich detekci klesa.

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance
Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 14. KT Pocet detekci 15. KT
Chripka A (bez dalsi subtypizace) 4 Chipka A 0 0
Chripka A H,pdm 0 ”
Chiipka A H, 0 Chfipka A H,pdm 0 0
Ch¥ipka B 32 Chripka A H, 0 0
RSV 3 Chripka B 4 1
Adenovirus 8 Lidsky rhinovirus 4 1
Parainfluenza virus 5
. Parainfluenza virus 2 0
Herpetické viry 0
Mycoplasma pneumoniae 0 RSV 0 0
Lidsky metapneumovirus 12 Enterovirus 0 0
Sezonni koronaviry 6 MPV 2 0
Lidsky rhinovirus 28 )
: koronaviry 2 1
Bocavirus 2
Enterovirus 0 SARS-COV-2 3 2
SARS-COV-2** 37 Adenovirus 2 (]
Smisena infekce 7 BOCA-V 0 0
Negativni 503 Smisena infekce 2 0
Celkovy pocet vysetieni: 647
yP y Negativni 9 22
Celkovy pocet vysetieni: 30 30

. *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 14. KT

Procento vSech vzork( sentinelové primarni péce od pacientU s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky, se snizil na 15 % ze 16 % v predchozim tydnu a zUstdva nad epidemickym prahem (10 %).

11 z 42 zemi hl3si stfedni intenzitu a 16 z 41 zemi hlasi celoplosné Sifeni (pouze Estonsko a Slovensko 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 14. KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovano 2 118 vzorkd, z nichz 328 (15 %) vzork( bylo pozitivnich na chripku
(17 % chripka typu A; 83 % chripka typu B).

V subtypizovanych vzorcich viru chripky A (celkem 14) pfevazuje virus chripky A(H1)pdmOQ9 (93 %).

Vsech 53 subtypizovanych izolat chiipky B spada 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 2622/2823
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7;,,,, Pta&i chiipka - H5N1, H3NS

V souvislosti s globdlnim Sifenim a s rozsifujicim se spektrem savc(, u kterych byla
pozorovana nakaza, dochazi i ke zménam v genomu viru, které naznacuji vétsi
schopnost adaptace pravé na savce, véetné Clovéka. Nejcastéji jsou nakazeny malé
masozravé Selmy, v této souvislosti mize dojit i k ndkaze psl a kocek.

V minulém tydnu probéhla v médiich zprava o fatalnim pfipadu infekce H3N8 v Cin
Jedna se o ojedinély pripad, ktery neni v soucasnosti spojen s globalnim rizikem.
Subtyp H3N8 jiného genotypu je znam u koni, ktefi jsou pravidelné vakcinovani.
WHO naopak upozornuje na mozny vznik pandemického viru pravé v souvislosti s
H5N1. Viz: https://twitter.com/disclosetv/status/1623627525590073345

HPAI detaction
® A{H5N1}, domestic birds (813)

% A{HSN1), wild bires {1.250)

®  AHSN2;, domestc birds (9)

® A{H5NS5}, domestic birds (1)

®  A{HSNx), domeshic birds (16)

%*  A{HSNx), wild birds (29)

®  A(Not typec). domestic birds {2~ -

% AiNot typec). wild birds (5)

Data sources ADIS, WOAH
Date updutad. 310CN2023

1292V 1
PB2 K389R All/almost all viruses
V598T/I All/almost all viruses
627K 2
NS1 1106M [1101M] All/almost all viruses
C138F Allfalmost all viruses
EFFECT: in vitro increase binding to human-type receptors alpha2,6-SA
S137A All/almost all viruses
S158N All/almost all viruses
T160A All/almost all viruses
5128pP Allfalmost all viruses
HA R496K All/almost all viruses
T192i 1
S159N 3
Q196R 1
V2141 12
$128P-R496K All/almost all viruses
P42S All/almost all viruses
V149A All/almost all viruses
NS1 |L103F, 1106M All/almost all viruses
K55E, K66E, C138F All/almost all viruses
227ESEV230 (PDZ domain) All/almost all viruses
I: resistance -
271 4
M2 5INjG 1
PA A36V 3
EFFECT: decrease antiviral response in ferrets
NS1 [N205S (with NS2: T47A) | All/almost all viruses

doi:10.2903/j.efsa.2023.7917

& .
ecdc [NV efg )5 URNAL

T wpratiia
Sparimarce s duiis Venazis



¢/‘ H5N1 — souhrnna data prenosu viru na savce od r. 2016 a informace WHO/ECDC

SzZU )
WHO/ECDC
A S _ - (pfevzato z EFSA/ECDC doi:10.2903/j.efsa.2023.7917)
Wl ;,2 | & Cdl Lidské infekce viry ptaci chfipky podléhaji hlaseni podle pravnich
Yk B8 T predpisti EU do 24 hodin prostfednictvim systému véasného
LS 2% 2 varovani a reakce (EWRS) podle rozhodnuti EU 2371/2022.
Hlaseni je také vyzadovano prostfednictvim oznamovaciho
systému Mezinarodnich zdravotnickych pfedpist (IHR) (WHO,
’ ;; 2017).
v Soucasné byly aktualizovany pokyny k prevenci infekci v€etné
j N nastaveni kontrolnich opatfeni ve zdravotnictvi s ohledem na
% Mortaty everts respiracni viry a zahrnuji také vysoce nebezpecné patogeny
Vommonmenan [ oo lomommmen ) gl e (ECDC 2021 a)- Ulexponovanychlosob a zejmena uimeznych
il s T e M nomr i o W pitipadUl infekce ptaci chfipkou by mélo byt zvazeno pouZiti
e iy Ty, e T o, antivirové pre- a postexpozice podle narodnich smérnic.
oy e iy, T T iy Byly vybrany kandidatni vakcinalni kmeny (CVV) pro vyvoj

vakciny a tyto kmeny jsou na seznamu WHO (WHO, 2021b) .
Podrobnéji ve zpravé ECDC/EFSA za prvni ¢tvrtleti 2023:
dOi:10-2903/j-efsa-2023-791,7 , Novy H5 vakcinalni kmen odpovida antigenné aktualné se Sifici
Zlet 2016 a 2017 pouze 3 zaznamy, ostatni 2020 -2023. kladé H5 2.3.4.4b. Tento kmen byl navrzen béhem setkani o
sloZeni vakcin pro severni polokouli v unoru 2023 (WHO, 2023).

H5 vakcinalni kmen
A/American Wigeon/South Carolina/22-000345-001/2021

&

ecic [NV o) URNAL




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 vzorkG s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny poukazuji na
uzavrenost této zeme, zatim se v této zemi Sifi varianty BA.5.2x a BF.7x, BQ.1x, XBB, XBF a dalsi aktualné sledované Ci
monitorované varianty jsou detekovany pouze ve velkych aglomeracich.

*Dle celogenomové sekvenace je dominantni subvarianta XBB.1.5.x, ktera v soucasnosti spolu s XBB.1.9.1 jasné
dominuje globdlné. Nové se objevuje subvarianta XBB.1.16, ktera predc¢i obé predchozi v potencialu snadného Sireni.
Svedivy zanét spojivek, ktery je typickym klinickym projevem XBB.1.16 nemusi vést k jejimu odhaleni.

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

Virologie chripka a respiracni viry

*Pozorujeme vyznamny pokles vysetreni i pozitivhich detekci v non sentinel surveillance dominuj viry chripky B,

rhinoviry a SARS-CoV-2.
*Virus ptaci chfipky H5N1 klady 2.3.4.4.b se dale globalné Sifi, nové byla hlasena ohniska z Gambie. Pandemicky

potencial tohoto viru nelze prehlizet a na pandemickou pripravenost poukazuje WHO.

Zpracovala: RNDr. Helena Jifincovd a Timotej Stri, MSc.
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C.,

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
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