Zprava NRL ke dni 05. 6. 2023
SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evrop& — zprava 21. a 22. KT 2023

a souhrnna zprdva za sezénu 2022/2023
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 virQ, 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 29. 5. do 04. 6. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data UZIS ze 3 hlagenych testl diskriminaéni PCR.

* Prehled zachycenych mutaci dle 3 diskriminacni PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1, pfehled vysetfovanych mutaci
uveden v tabulce 4.

* Soucasné UZIS udava, Ze za obdobi od 16. 5. do 4. 6. 2023 bylo provedeno celkem 3 474 test(, z toho 243 bylo pozitivnich a
dle hlaseni UZIS byly provedeny pouze 3 diskriminacéni PCR (viz tab.3).

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Varianta Pocet I.’aboratof Pocet
XBB 1 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 3
NA 2 Celkovy soucet 3
Celkovy soucet 3

Tabulka 3: Pfehled PCR dat UzIS

Tabulka 4: Prehled vySetfovanych mutaci
> > > Celkovy pocet
L0 SO 2.0 diskriminacnich
pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich PCR A570D E484K L452R Y505H

3474 2739 243 3



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

« K 04. 6. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 58 230 SARS-CoV-2 pozitivnich Tabulka 5: Pfehled sekvenovanych variant v CR za
vzorkUl, zdrojem jsou interni data NRL. sledované obdobi

Varianta Pocet

* Za posledni 2 mésice bylo sekvenovano 139 vzork( s datem odbéru od 4. 4. do 4. 6. w1

2023, prehled sekvenovanych variant udava tabulka 5. o
EG.1
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* Dle celogenomové sekvenace v tomto Casovém obdobi prevazovaly subvarianty £G.2
omikronu XBB.1.5.12 , ostatni varianty se uplatfiuji v mensi mire (tabulka 6). e

FD.1
FL.10
FL.12
FL.3
FL.5

FW.1
Variant FY.2

distibutions CH.1.11
CH.1.1.11
XBB.1
XBB.1.17.1
XBB.1.5
XBB.1.5.1
XBB.1.5.12
XBB.1.5.13

Tabulka 6 a graf (ECDC): Souhrnny prehled sledovanych variant za dané obdobi
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Varianta Pocet
XBB.1.5.x 61 754
XBB.1.9.x 7 o
XBB.x 41
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Celkovy pocet 139
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Mikrobiologie - sekvenacni data

¢

« V obdobi od 1. 9. 2022 do 30. 4. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 7 324 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd v ramci sentinel i
nonsentinel surveillance, v sentinelové surveillance byly sekvenovany vSechny pozitivni sekvenovatelné vzorky v celkovém poctu 72.

* Podivame-li se pouze na vysledky genetické sentinelové surveillance, které jsou prehledné uvedeny v tabulce nize, je jasné patrné, ze pro
tento syp surveillance je nutny rddové vyssi pocet vzorkl pro vytvoreni redlného prehledu cirkulujicich variant SARS-CoV-2.

Variants NoWGS Variants No WGS
BA.2 1 BOQ.1.2.1 1
BA.5.1 2 BQ.1.22 1
BA.5.2 Z BQ.1.23 1
BA.5.2.1 4 BQ.1.5 1
BA.5.2.20 1 CK.1 1
BA.5.2.34 2 cv.1 1
BA.5.2.44 1 XBB.1 1
BE.1.1 1 XBB.1.13 1
BF.14 3 XBB.1.28 1
BF.7 4 XBB.1.5 7
BF.7.22 1 XBB.1.5.1 1
BF.7.3 1 XBB.1.5.14 11
BN.1 1 XBB.1.5.3} 1
BN.1.2 1 XBB.1.9.1 1
BN.1.3 Z XBB.1.9.2 1
BN.1.3.5 1 XBB.2.3 1
BN.1.5 1 XBK 1
BQ.1 3

BQ.1.1 5 Total 72
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Tabulka 7 - Non-sentinelova surveillance 21. + 22.KT

Patogen Pocet detekci
Chripka A (bez dalsi subtypizace) 0
Chripka A H,pdm 0
Chripka A H, 0
Chfipka B 1
RSV 1
Adenovirus 13
Parainfluenza virus 22
Herpetické viry 0
Mycoplasma pneumoniae 0
Lidsky metapneumovirus 18
Sezonni koronaviry 6
Lidsky rhinovirus 73
Bocavirus 1
Enterovirus 0
SARS-COV-2** 12
SmiSena infekce 10
Negativni 553
Celkovy pocet vysetieni: 710

ARI/ILI virologicka surveillance v CR — situace k 21. a 22. KT

Patogen*

Chripka A
Chfipka A H;pdm
Chtipka A H,
Ch¥ipka B
Lidsky rhinovirus
Parainfluenza virus
RSV
Enterovirus
MPV
koronaviry
SARS-COV-2
Adenovirus
BOCA-V
Smisena infekce
Negativni

Celkovy pocet vysetreni:

V non-sentinel surveillance detekujeme respiracni viry v malé mire, pozorujeme mirnou prevahu detekci rhinovir(.

Tabulka 8 - NRL sentinelova surveillance

Pocet detekci 21. KT
0
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Pocet detekci 22. KT
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Pocet detekci
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7;2(, ARI/ILI virologicka surveillance v CR — sentinel a nonsentinel data 2022/2023

* Vsezdné 2022/23 bylo v NRL a laboratofich zapojenych do surveillance vysetfeno celkem 30 285 vzorkd, dominanté cirkulujicimi viry byla chripka typu A ,RSV,
SARS-CoV-2 a rhinoviry. Negativni vzorky predstavovaly zhruba 26 %, zachyt virového agens v 74 % predstavuje vysokou vypovédni hodnotu a vysokou kvalitu
laboratofi zapojenych v surveillance.

Patogen Pocet detekci
Chiipka A (bez dalsi subtypizace) 5028 Virologicka ARI/ILI surveillance 2022/2023
Chfipka A H,pdm 368 0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000 9000
Chfipka A H, 1258 A
Chfipka B 2199 AHlpdm mmm
RSV 4166 AH3 E—
Adenovirus 561 B —
Parainfluenza virus 528 H R S
Herpetické viry 16 HACV  —
Mycoplasma pneumoniae 21 HPIV " f—
Lidsky metapneumovirus 444 :1\; |
Sezonni koronaviry 420 HMPY
Lidsky rhinovirus 2217 CoV mmm
Bocavirus 836 HRV
Enterovirus 692 hBoV - —
SARS-COV-2*+ 2566 BV f—
. SARS-COV-2 I
Smisena infekce 1203 e
Negativni 7762 wefu |

Celkovy pocet vysetieni: 30285



ARI/ILI virologickd sentinel surveillance v CR 2022/2023

L)

-
Detected virus Amount
Negative 375
HRV 133
InfA H3 120
InfB/Victoria 101
SAR5-CoV-2 64
RSV/B 58
InfA H1 37
PIV 36
ADV 27
cov 22
EV 19
MPV 19
RSV/A 5
InfA 4
RSV 2
Parech 1
BOCA 1
ADV+ other RV 9
RSVB + other RV 8
InfB/Victoria + other RV 5]
PIV + other RV 6
Infla/H3 +other RV 5
COV,HRV, 4
SARS-CoV-2, InfB/Victoria 4
RSV/A +Parech 4
InflA/H1 +otherRVY 3
SARS-CoV-2, InfA H3 3
InflA/H3, RSV/B 6
MPV + other RV 3
SARS-CoV-2 + otherRV 7
SARS-CoV-2, RSV/B 4
non-valid 1

Prehled detekovanych respiracnich vir(

Sentinel surveillance - proportion of RV detected from 37 CW till 17 CW

= HRV InfA H3 » InfB/Victoria = SARS-CoV-2 = RSV/B
InfA H1 = PV = ADV = COV EV
s MPV RSV/A = Other less than 5 = Mixed infection

V sentinel surveillance predstavoval nejvétsi podil detekci virus chfipky A/H3, dale rhinoviry (HRV), virus
chripky B/Victoria, SARS-CoV-2 a RSV B. RSV A predstavoval pouze minoritni podil detekci. Pfehled uvadi
tabulka a graf vyse.



4 ARI/ILI — virologicka sentinel surveillance v CR v sezéné& 2022/2023
/sz" Geneticka charakterizace virQ chripky typu A/HIN1pdm

NRL bylo celogenomové osekvenovano 47 vzorkd A/H1 pdm a 96 vzorkd A/H3N2. PfestoZe vSechny sekvence
spadaly do evoluéné vyssich skupin, antigenni charakterizace nevykazovala zasadni odliSnost a i pro pristi
sezénu byly vybrany pracovni skupinou WHO stejné vakcindlni kmeny. Celkovy prehled o ucinnosti vakciny
na severni polokouli neni znam, data jsou pfedmétem vyhodnoceni.

Celogenomova sekvenace odhalila maly podil reassortant v ramci 5a.2a sub-clade, charakterizované HA
A195V substituci v kombinaci s NA segmentem typickym pro 5a.1 clade.

Clade 5a.2: HA substituce : N156K, L1611, V250A.

Vakcinalni kmeny A/Victoria/2570/2019 (KE) /A/Wisconsin/588/2019 (bunécné kultury)

Clade 5a.2a: HA substituce : K54Q, A186T, Q189E, E224A, R259K,K308R

Vakcindlni kmeny (jizni polokoule) : A/Sydney/5/2021 - obsahuje navic substituce D94N and T216A
(Dominance v Australii, Asii, Africe, na Stfrednim vychodé a v nékterych evropskych zemich, zejména na jihu
a vychodé regionu, ale také ve Skandinavii, Nizozemsku a Francii).

Clade 5a.2a.1: HA substituce : P137S, K142R, D260E

(Dominance v severnéjsich a zapadnéjsSich evropskych zemich a také v Severni a Stredni Americe.

Viry A/H3N2 vykazuji vétsi evolucni dynamiky, vétsina ceskych sekvenci spada do klady 2a.1.b a 2a.3a.1
(viz strana 11).

Vakcinalni kmeny pro sezény 2022/2023 a 2023/2024 na severni polokouli

A/Victoria/2570/2019

(HIN1)pdmO09-like

A/Wisconsin/588/2019

A/Darwin/9/2021
(H3N2)-like
A/Darwin/6/2021

B/Austria/1359417/2021
B/PHUKET/3073/2013

Clades of Infl A Hlpdm No WGS
6B.1A.5a.2a 43
6B.1A.5a.2a.1 4
Total amount of WGS 47

Clades of A/H3N2 No WGS
3C.2al1b.2a.2a.1b 53
3C.2al1b.2a.2a.3 1
3C.2al1b.2a.23.3a.1 1
3C.2alb.2a.2b 41
Total amount of WGS 96

(B/Victoria lineage)-like
(B/Yamagata lineage)-like

6B.1A.5a.2

3C.2alb.2a.2a

V1A.3a.2

EPI_ISL_417210

EPI_ISL 2233240

EPI_ISL_1519459
EPI_ISL_168822




A(HIN1)pdmO09 phylogenetic tree

2022 2021 2022 | 2023
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A/Victoria/2570/19 6B.5a

A/Sydney/5/21 5a.2

5a.2a

North America
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Russia
E SE Asia




Phylogenetics of recent A(H3N2) HA genes

Phylogeny
o Clades of A/H3N2 No WGS
[ RE ic.2a:_ ( \)
= X ey 3C.2alb.2a.2a.1b 53
R LD 3C.2a1b.2a.2a.3 1
E 3C.2a1b.2a.2a.3a.1 1
a | ony 3C.2alb.2a.2b ( 41 j
223 B scsa e ——
2 Total amount of WGS 96
O HAclade 1 (i.e. 3C.2alb.2a.1) in small 23 o
proportion of circulating viruses
» Evolved into clade 1a.1 which typically encode 148T Xs =
and K171N /
= Nearly all detected in China A/Darwin/6/2021 cell (2a)

O HAclade 2 (i.e., 3C.2alb.2a.2) predominate

» Evolved into clades 2a-2d
2a and 2b predominating recently

« 2a have further evolved into multiple subclades 2 2b
Diversifying and parallel evolution observed e b s il oL
= Global dissemination
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ARI/ILI virologickd sentinel surveillance v CR
Prehled vzorku zaslanych do NRL z kraju

SZU

V sezéné 2022/23 bylo v NRL do konce dubna vysetfeno 1 097 vzorkl. Nejvétsi podil vzorkd byl vySetien v Praze, do surveillance jsou zapojeny 2 prazské ambulance
(1x PL, 1x PLDD) a vydetfovani zaméstnanci SZU. Nejmensi pocet vzork(l byl zaslan z Moravskoslezského kraje, ktery patfi mezi nejlidnat&jsi v CR (1 192 834 obyvatel)
a Karlovarského kraje, ktery je nejméné osidleny kraj v CR (293 311 obyvatel). NRL pro jednoduchost nerelativizuje poZzadavek na polet zasilanych vzork( za tyden.

Moravian-Silesian _

Karlsbad _ Region No Samples Average/week

Total samples 1096 343

ritsen | Prague 232 73

Vysocins - stacky e /2

NIPH 85 2,7

zin [ Southbohemian 75 23

southmoravian [ Olomeuc Y 2

Central Bohemia 76 2,4

rardubicky (N Liberec 70 2,2

Hradec Kralove 66 2,1

Hradec Kralove | Pardubicky 67 21

ubere: | Southmoravian 57 18

Zlin 48 1,5

Central Bohemia | Vysocina a4 1,4

otomouc . Ll = 12

Karlsbad 34 1,1

S e Moravian-Silesian 24 08

NIPH
Ustecky

Prague

Sentinel samples according to the region



4 ARI/ILI virologicka sentinel surveillance v CR
/‘z" Pfehled vzorkd zaslanych do NRL z krajt

Nasledujici graf uvadi pocty vysetienych vzorkd v porovnani s poctem, ktery doporucuje NRL (zelend linie) a s poétem, ktery uvedlo MZ v dokumentu
MZDR29069/2022-1/0VZ Metodicky pokyn k sentinelové surveillance respira¢nich vir(i pro epidemickou sezénu 2022-2023 v CR a které predstavuji Zluté body.
Zluta Sipka predstavuje kraje, které splnily pozadavek NRL (5 vzork(i/tyden/kraj). A prava Sipka predstavuje pfijatelny pocet pfi relativizaci poctu vzork( na podil
obyvatelstva v kraji.

Rozdéleni vzork( dle pohlavi a véku: Nejvétsi podil vzork( byl vySetien ve vékové skupiné 25 — 64 let a pouze tato skupina vykazovala genderovou nevyvazenost.

] ) Age group No samples F M
Averager amount of samples weekly collected in regions 0-5 138 66 72
8,0 6-14 246 53 53
o 15-24 106 298 196
J 25-64 494 105 142
6,0 65+ 112 71 41
50
Sentinel samples distribution according
40 to the age group and gender
3,0 = 05 --
2,0 15-24 --
°‘° [ _—
& A © ¢ & & S S ]
Q@ \{,nﬁ \(\q,(‘ \06‘ é\e \.’\\OQ' *’.\% = O@ 3 & R 'c;‘\(’ d}@ -
F PN 2 Q® N v o |
o d,‘(‘\\‘ 8 g R



(7;2,, Chripka, ARl —situace v Evropeé souhrn sezony

* V ramci Evropy nastala chripkova sezéna brzy, prah sezénni epidemické aktivity 10% pozitivity u sentinelovych vzorku byl
poprvé prekrocen ve 45. KT 2022.

 Povrcholu, v51. KT 2022 s 39% pozitivitou chripkova aktivita v celém regionu klesala az do 4. KT 2023, kdy dosahla 21%
pozitivity, nez znovu stoupla, aby kolisala kolem 25% pozitivity, nez klesla pod 10% pozitivity v 16. KT 2023.

* Celkové v této sezdné viry chripky A(H3) dominovaly ve vzorcich sentinelové primarni péce, nicméné vyssi cirkulace vir(
A(H1)pdmO09 a typu B byla pozorovana od 50. KT 2022 do 2. KT 2023. V non-sentinelovych vzorcich byla detekovana vyssi
cirkulace A(H1)pdmO09 (55 %) nez vir( A(H3) (45 %).

* \lysoké pocty RSV kolovaly po celém evropském regionu od 40. KT 2022, pricemz celkova pozitivita u pacientll v primarni péci
s akutnim respiracnim onemocnénim klesla po vrcholu 18% pozitivity v 47. KT 2022 na <1 % v 20. KT 2023

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



Zavér: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie SARS-CoV-2

* ECDC a WHO stale doporucuji sekvenovat reprezentativni podil pozitivnich pripadl covid-19. NRL v této souvislosti prosi o zasilani
pozitivnich vzorka k sekvenaci. Z porovnani dat ze sentinel surveillance jasné vyplyva nutnost sekvenace vétsiho mnozstvi vzorkl, nez NRL
ziskd v ramci surveillance (viz strana 3 a 4).

« Aktudlné Dle celogenomové sekvenace je v CR dominantni subvarianta XBB.1.5.12.

Virologie chripka a respiracni viry
* Dle virologické surveillance Ize konstatovat, Ze ARI/ILI sezéna je u konce, klesa jak pocet vySetrenych vzork( (tedy i pacientd s ARI/ILI
obtizemi), tak procento pozitivnich detekci.
e Aktuadlné cirkuluji adenoviry, viry parainfluenzy, rhinoviru a metapnemoviry.
* Do NRL byla zaslana v rdmci sentinelové surveillance necela polovina o¢ekavanych vzorku.
* NRL nadale prijima pozitivni vzorky z ambulanci praktickych |ékard k vySettfeni, prestoze oficidlné vyhlasena sezdéna timto tydnem kondi.
* NRL pfijima ke konfimaci/sekvenaci i dalsi vzorky z nemocnicnich laboratofri.

Ptaci chiipka A/H5N1
« V CR aktudlné cirkuluje genotyp BB linie 2.3.4.4.b, Tento genotyp je vysledkem reassortmentu nizce patogenniho viru chiipky A/H13Nx
typické pro racky. V disledku tohoto jevu dochazi k hromadnym dhyntm rack’. BEhem jednoho mésice (cca od poloviny dubna do poloviny
kvétna) se virus rozéifil po celé CR. Kromé rack(i dochazi k thynfim dravctl, doposud bylo detekovany 4 nezavislé thyny sokola stéhovavého v

evVvV/

nedotykat se uhynulych ptakd a neumoznit psim a kockam blizsi kontakt s kadavery. V pripadé, Ze v okoli uhynu ptakl je pozorovana
uhynuld liska, kuna apod., je tfeba tento nalez hlasit. Stejné tak je nutné hlasit pfipadné neurologické postizeni téchto savcu. Hlasit je treba
na dispecink SVS, pripadné méstskou policii. Nalezy je tfeba zaslat na virologické vysetfeni do SVU Praha, Jihlava, Olomouc.


http://www.svs.cz/

Metodicky pokyn k sentinelové surveillance respiracnich virt pro

epidemickou sezénu 2022-2023 v CR

* Dle metodického pokynu MZDR 29069/2022-1/0VZ ve 20. KT 2023 skondila virologickd sentinelova surveillance. V souladu s
doporucenimi WHO a ECDC o provadéni celorocni virologické surveillance prosime o pokracovani v zasilani vzorkd osob s respira¢nimi
priznaky do NRL.

* Soucasné prosime o zachovani hlaseni pro non sentinelovou surveillance ze spolupracujicich laboratofi, a to alespon 1x mésicné vzdy v
poslednim tydnu mésice.

* V souvislosti s ukoncenim sezéony a poklesem poctu vysetreni bude NRL nadale vydavat pravidelnou zpravu pouze 1x mésicné na
pocatku kazdého mésice.

* V pripadé zmeény epidemiologické situace budeme vydavat mimoradnou zpravu, pripadné se navratime k pravidelnému tydennimu
hlaseni.

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, Timotej Suri, MSc., Alena Janypkovd
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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

https://flunewseurope.org/

Promedmail
GISAID
WHO
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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/

