Zprava NRL ke dni 24. 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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7;::7 D aéni PCR odnoceni da

 V obdobi od 17. 4. do 23. 4. 2023 (dle data odbé&ru) ma NRL k dispozici data UZIS ze 21 hld$enych testll diskriminaéni PCR ze 4
laboratori.

* Prehled zachycenych mutaci dle 21 diskriminacni PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1.

* Soucasné UZI§ udava, Ze za obdobi od 4. 4. do 23. 4. 2023 bylo provedeno celkem 10 641 test(, z toho 1 093 bylo pozitivnich
a dle hlaseni UZIS bylo provedeno pouze pét diskriminacnich PCR (viz tab.3).

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Varianta Pocet Lab . Pot
CH.1.1 1 aborator ocet
NA 5 FN Kralovské Vinohrady 3
Omicron 15 SPEA Olomoug, s.r.o. 1
Celkovy soucet 21 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 8
Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 9

Celkovy soucet 21

Tabulka 3: Pfehled PCR dat UzIS

Tabulka 4: Prehled vySetfovanych mutaci
> > > Celkovy pocet
Celkovy Celkovy Celkovy A
> o > o - 04 diskriminacnich
pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich PCR A570D EA84K K417N L452R N501Y P68IR Y505H

10641 10080 1093 5



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

*K 23. 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 sekvenovano 301 vzork( s datem odbéru od 23. 2. do 23. 4. 2023, Varianta Poet Varianta Potet

v , : £z XBB.1.28 1

prehled sekvenovanych variant udava tabulka 3. gEj 1 oo o

*Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi prevazovaly subvarianty omikronu BN.1 1 XBB.1.5.1 6

/ : T we ooy BN.1.1.1 2 XBB.1.5.12 152

XBB.1.5, ostatni varianty se uplatiuji v mensi mire. N121 N 5

BN.1.3 1 XBB.1.5.15 1

BN.1.4 2 XBB.1.5.16 2

BN.1.5 1 XBB.1.5.19 3

BQ.1 1 XBB.1.5.21 1

Tabulka 4 a graf (ECDC): Souhrnny prehled sledovanych variant za dané BQ.1.1 3 XBB.1.5.24 3

obdobi BQ.1.1.25 2 XBB.1.5.31 1

Variant BQ.1.1.29 1 XBB.1.5.38 3

distibutions BQ.1.1.3 1 XBB.1.9.1 9

. v 100 4 BQ.1.1.32 3 XBF.7 1
Varianta Pocet BQLL LA .
XBB.1.5.x 237 75 ] BQ.1.10 1
BQ.x 17 BQ.1.12 1
o BQ.1.13.1 2
CH.1.x 10 ’ . .
XBB.1.9.x 9 ” ) BR.2.1 1
BN 8 CH.1.1 3
N CH.1.1.1 3
XBB.x / S S S CH11.2 1
CK.x 2 A I I T R e JC Ce|kOV\'I poéet 301 CH.1.1.3 3
CK.1 2
ohx ! Pro vypocet pouzit algoritmus i 1
XBF 1 M s [ ess Paneolin v 4.2.- EG.1 4
Ostatni 9 8.1 Other . g ' . | y EU11 1
B ttps://pangolin.cog-uk.io/ FG3 1
ECDC. Figure produced 21 April 2023 XBB.1 4

XBB.1.13 2 3


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

q/;zu Nove definovana varianta zajmu XBB.1.16 (Arcturus)
Nové monitorovana varianta XBB.1.16 byla zafazena jako VOI (varianta zajmu), detekované mutace naznacuji unik pred T bunécnou
odpovédi. V ramci této varianty se vystépilo nékolik subvariant, které jsou charakterizovany témito substitucemi:

XBB.1.16 (S:E180V, S:478R)

XBB.1.16.1 (S:T5471)

FU.1 | Alias XBB.1.16.1.1 (T3802C)

FU.2 | Alias XBB.1.16.1.2 (C8692T)

XBB.1.16.2 (ORF3a:V13L, ORF1a:P926H) XBB.1.16.3 (A2893C)

Tato varianta byla potvrzena ve 38 zemich, viz pfilozena mapka.
Globalné stdle prevlada varianta XBB1.5 a XBB.1.9.1.

X8B.15  WEW BQA113 NN 30,1118 WEN BA223
X8B.1.9.1 B CH113 . 8Q.1.12 . BA23
X881 A5 30123 NN BA29
XBB.1.9 . BAS.2 . CH.1 . BA4
CHiii WM BQ115  WEN BN12  EEE BA4A
XBB.2 BN BAS5.248 . A1 . BA46
BO11 . BO.1.14 - BF7 . BAS
Seq uence Count 4. XBF == 801 - A2 - eA5122
BF.7.14 N BN.1.3 . 8A2.10 W BAS21
N BQ.1.1.32 . BQ.1.2 . BA2121 W BAS5220
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Globalni sekvenaéni data — Cina 24.4.2023

Sekvena¢ni data z Ciny potvrzuji §ifenf linii BA.5.2.x a BF.7.x, Cina jiZ potvrdila 37 pfipad(i XBB.1.16 ve 4 provinciich.
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SZU

T ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 16. KT

V non-sentinel surveillance stale prevaZzuje detekce viru chfipky typu B spole¢né s rhinoviry, narUsta pocet detekci viru parainfluenzy a metapneumoviru, objevuji se
pozitivni detekce Mycoplasma pneumoniae. Do NRL bylo zasldno v ramci sentinel surveillance v 16. KT pouze 41 vzork(, nejéastéji detekovanym agens je lidsky
rhinovirus.

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance
* “ . " .
Patogen Pocet detekei Patogen Pocet detekci 15. KT Pocet detekci 16. KT Smicené infekce
Chiipka A (bez dal3i subtypizace) 4 Chfipka A 0 Y 15KT:
Chfipka A H;pdm 0 Chfipka A H;pdm 0 0 1x B + MPV + CoV
Chfipka A H, 0 Chfipka A H, 0 0 1x B + SARS-CoV-2
Chfipka B
p 33 Chipka B 2 ) 1x ADV + CoV
RSV 11 R 1x HRV + CoV
Adenovirus 7 Lidsky rhinovirus 2 7 1x MPV + CoV
Parainfluenza virus 10 Parainfluenza virus 0 2
Herpetické viry 0 RSV 0 0
I\{cho’plasma pneumo'mae 8 Enterovirus 1 1 16. KT
Lidsky metapneumovirus 21 1x ADV + HRV
Sezonni koronaviry 7 MPV 3 3 2x CoV + HRV
Lidsky rhinovirus 38 koronaviry 4 1 1x EV + MPV
Bocavirus 1 SARS-COV-2 2 2 2x SARS-CoV-2 + MPV
Enterovirus 1 )
SARSICOV.2** % Adenovirus 0 1
Smisena infekce 16 BOCA-V 0 0
Negativni 425 SmisSena infekce 5 6
Celkovy poéet vysetfeni: 608 Negativni 22 16
Celkovy pocet vysetieni: 30 41

. *V tabulce 7 jsou uvedeny pozitivni respiracni viry, nikoli cely vySetfovany panel.
. Do vysetfeni SARS-CoV-2 ** jsou zahrnuta pouze data z respiracniho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2
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SZU

q/' Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 15. KT

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

6 z 38 zemi hlasi stfedni intenzitu a 13 z 37 zemi hlasi celoplosné Sireni (zadna zemé neuvedla aktivitu vyssi nez 40 %), coz
naznacuje sniZzenou cirkulaci sezénnich virl chripky.

V sentinel i nesentinel surveillance prevazuje chripka typu B.

V ramci SARI surveillance hlasi 2 zemé miru pozitivity viru chfipky nad 10 %.

V 15. KT bylo v ramci sentinel surveillance testovdno 1 782 vzork(, z nichz 176 (10 %) vzorku bylo pozitivnich na chfipku (22 %
chfipka typu A; 78 % chripka typu B).

V subtypizovanych vzorcich viru chripky A (celkem 18) pfevazuje virus chripky A(H1)pdmO09.

Vsech 43 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

Viieek

(=3

L]

!

o

(5]
B
1}

& World Health
Organization

C
r s v EUTORE



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

Virologie SARS-CoV-2

«ECDC nadéle doporuéuje 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. V poslednim tydnu byla v této zemi detekovana varianta zajmu XBB.1.16.

*Dle celogenomové sekvenace je dominantni subvarianta XBB.1.5.x, ktera v soucasnosti spolu s XBB.1.9.1 jasné dominuje globalné. Nové se
objevivsi subvarianta XBB.1.16 se nadale diverzifikuje, dle mutacniho spektra pravdépodobné unika pred T bunécnou odpovédi a byla nyni
oficialné kategorizovana jako VOI — varianta zajmu. V prominentnim odborném casopise Nature reviews byl otisknut ¢lanek, ktery prinasi
potvrzeni domnénky, Ze dlisledkem onemocnéni c19 mohou byt i autoimunitni onemocnéni. Onemocnéni c19 tedy zvysuje riziko ndsledného
autoimunitniho onemocnéni: https://www.nature.com/articles/s41584-023-00964-y

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

Virologie chripka a respiracni viry

*V non-sentinelové surveillance stdle prevaZuje detekce viru chfipky typu B a rhinovirli, narlista pocet detekci viru parainfluenzy a
metapneumoviru, objevuji se pozitivni detekce Mycoplasma pneumoniae. Do NRL bylo zaslano v ramci sentinelové surveillance v 16. KT
pouze 41 vzork(, nejéastéji detekovanym agens je lidsky rhinovirus.

*Virus ptaci chripky H5N1 klady 2.3.4.4.b se dale globdlné Sifi, ohrozuje mnoho druh( ptaku, z nichz néktefi i bez H5N1 jsou na hranici
vyhubeni, pro ¢lovéka je vsak riziko stale mirné, pro pracovniky, kteri prichazeji do kontaktu s infikovanymi ptaky bylo zvyseno riziko na
stfedni. Viz ¢tvrtletni zprava ECDC/EFSA a ECDC :
https://doi.org/10.2903/j.efsa.2023.7917,

https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/communicable-disease-threats-report-21-apr-2023-week-16.pdf

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd a Timotej Suri, MSc.


https://doi.org/10.2903/j.efsa.2023.7917

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

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/

