ZPRAVA NRL PRO CHRIPKU A NECHRIPKOVA VIROVA RESPIRACNI 13. Prosinec 2021
ONEMOCNENI 49. KT

Situace v CR za 49. KT

V ramci surveillance bylo do NRL za 49. KT zasldno 24 vzorkd, v nichZ ve dvou byl detekovan SARS-CoV-2.
Vzristajici incidence SARS-CoV-2 pozitivnich negativné ovliviiuje surveillanci, stejné jako v predchozich
letech. Proto prosime vsechny KHS, aby vsouladu s pokynem hlavni hygienicky MZ zahdjily nebo
zintensivnily pravidelnou ARI/ILIS surveillanci. Odbérové soupravy je mozno vyzvednout v NRL (budova 4,
szU).

V radmci non sentinelového Setfeni, spolupracuje NRL s nemocni¢nimi laboratofemi v jednotlivych krajich.

Za 49. KT bylo ve spolupracujicich laboratofich vySetfeno 268 vzorkl, v nichz bylo detekovano v 26
materidlech RSV, v jednim vzorku byl detekovan adenovirus, v jednom vzorku byl detekovan parainfluenza
virus, v jednom byly detekovany herpetické viry, v 17 vzorcich byl detekovan rhinovirus, v osmi materiadlech
byl detekovan bocavirus a dale bylo detekovanych 12 smiSenych infekc.

Zaveér: Trvale pretrvava mirna dominance RSV, pfedevsim v non sentinelové surveillanci.
Situace v Evropé, 48. KT
Aktivita chfipky v Evropském regionu se zvysila.

Za 48. KT bylo v ramci sentinelového vysetreni pacientd s priznaky ARI/ILI testovano 1 178 vzorkd, z nichz
54 (96%) vzork( bylo pozitivni na chfipku A (z nichz 21 byly subtypovany jako A/H3 a 2 byly subtypovany
jako A(H1)pdmOQ9) a 2 vzorky byly pozitivni na chripku B/Viktoria. V non-sentinelovych vzorcich je virus
chripky nadale detekovan sporadicky s dominance A(H3). Za 48. KT bylo 11 pripadd hospitalizace s
laboratorné potvrzenou chfipkou A ve Francii, Svédsku a Spojeném kralovstvi, z nich? 4 byly subtypovany
jako A(H1)pdmOQ9 a 1 jako A(H3).

Kvalitativni indikdtory

Intenzita: ze 41 zemi hlasi 32 aktivitu chfipky na ,baseline” drovni, 9 zemi hldsi nizkou intenzitu
(Azerbajdzan, Bosna a Hercegovina, Estonsko, Kosovo, Kyrgyzstan, Rusko, Slovensko, Svédsko).

Zemépisné rozsifeni: ze 41 zemi hldsi 20 nulovou aktivitu, 12 zemi hldsi sporadicky vyskyt, 5 zemi hldsi
lokdlni siteni (Estonsko, Francie, Norsko, Republika Severni Makedonie, Slovensko), 3 zemé hlasi regionalni
$ifenf (Kosovo, Kyrgyzstan, Svédsko) a jedna zemé hlasi roziitené $ifeni (Rusko).

e Internetové stranky WHO : https://www.who.int/emergencies/diseases/novel-coronavirus-2019
e Internetové stranky ECDC: https://www.ecdc.europa.eu/en/novel-coronavirus-china

Predbézné vysledky analyzy prvnich ohnisek aviarni influenzy H5SN1 v CR 2021.

Za Ucelem fylogenetické klasifikace byl zkonstruovan H5 dendrogram na zdkladé reprezentativnich HA
sekvenci subtypu H5N1 cirkulujicich v Evropé od roku 2015. Z vysledkl je patrné, Ze za posledni roky
cirkulovaly v Evropské tfi evolucné divergentni vétve subtypu HS5N1. Prvni pfedstavuje rezidentni
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Euroasijska vétev H5N1 LPAI detekovana ve Francii, Holandsku, nebo Némecku v letech 2015-2016. Zbylé

dvé, 2.3.2.1c a 2.3.4.4b, jsou descendentni vétve linie A/goose/Guangdong/96, kterd se progresivné vyviji
od roku 1996 s vyraznou diverzifikaci na mnohocetné fylogenetické skupiny.

Vétev 2.3.2.1c byla detekovana v Bulharsku v roce 2015 a na Uzemi EU se jiZ nevyskytuje.

Vsechny viry H5Nx zodpovédné za panevropskd HPAI ohniska od roku 2016 patfi do vétve 2.3.4.4b.
Dominantnim subtypem této vétve je H5N8. Viry 2.3.4.4b H5Nx byly také zodpovédné za dvé nejvétsi
ohniska HPAI, ktera kdy byla v Evropé zaznamenana, a to v letech 2016/2017 a 2020/2021. V Evropé bylo
béhem posledni HPAI sezény (srpen 2020-zafi 2021) identifikovano pét subtypl 2.3.4.4b: H5N1, H5N3,
H5N4, H5N5 a H5N8 a 19 rlznych genotypl. Zatimco subtypy H5N8 a H5N5 se vyskytovaly v rlznych
genotypech, subtypy H5N1, H5N3 a H5N4 byly dosud identifikovany pouze v jedné genomové konstelaci

Ve viech ohniskach ptaéi chfipky detekovanych v CR od podzimu 2021 byl identifikovan jediny subtyp
H5N1. PrestoZe se jedna o stejny subtyp, jsou kmeny fylogeneticky zcela heterogenni.

Virus H5N1 detekovany ve velkochovu hus Rohoznd v okrese Jihlava ze dne 22.10.2021 (20689/21) je nizce
patogenni a patfi do Euroasijské vétve nizce patogennich virll HSN1.

Na rozdil od toho indexovy pripad H5N1 identifikovany 27.9.2021 v domacim chovu drlibeze v lokalité
Trhové Dusniky (18520/21), okres Pribram, a virus H5N1 z labuté ze dne 1.11.2021 v okrese Tabor
(21312/21) jsou vysoce patogenni zastupci vétve 2.3.4.4b.

Subtyp H5N1 patfici do 2.3.4.4b ma evolu¢ni pdvod v genetickém reassortmentu mezi HSN8 a euroasijskym
virem nizce patogenni Al HxN1 neznamého plvodu v poméru 2:6. Novy subtyp (H5N1) si zachoval LPAI
genomovy zaklad, segmenty H5 a MP pochazely ze subtypu H5N8. Progenitorem HS5N1 HPAI je
A/Eurasian_Wigeon/Netherlands/1/2020 z podzimu 2020 (NL/20).

V roce 2021 byl subtyp H5N1 hldsen predevsim v severni casti Evropy a ve Spojeném krélovstvi a zpUsobil
ohniska u komeréni dribeze v Némecku, Nizozemsku, na Slovensku a v Madarsku. Od kvétna do zari 2021
byl subtyp H5N1 nejcastéji detekovanym subtypem HPAI u volné Zijicich ptakd v Evropé. Nahly vyskyt viru
H5N1 v CR proto také naznacuje prenos z volné ijicich ptaka.

Pres Siroké geografické rozsireni byla v Evropé zatim znama pouze jedind varianta genotypu H5N1 a to
NL/20. Fylogeneticka analyza vsech osmi genomovych segmentd ¢eskych vird ukazala, Ze virus 21312/21 je
typicky NL/20. Nicméné v pripadé indexového subtypu H5N1, 18520/21, se jednd o prvni zndmy reassortant
NL/20 v Evropé a to s nezndamym LPAl virem v poméru 7:1, kde si 18520/21 zachoval genomové jadro NL/20
s novym segmentem PB2. Nase vysledky naznacuji kontinudlni genetickou diverzifikaci viru HPAI i na Gzemi
CR. Sledovéni diverzity HPAI si vyZaduje zintenzivnéni aktivniho monitoringu Al minimélné na Grover
v letech 2007-2011. Fylogenetické vztahy zndzorfiuje obr. 1. v Pfiloze.
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Obr. 1: Fylogenetické strom H5
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