Zprava NRL ke dni 6. 8. 2023

YSZU SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni
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SARS-CoV-2 CR PCR a molekularni data

* Vobdobiod1.7.do31.7.2023 (dle data odbéru) neobdrzela NRL Zzadny vzorek k sekvenaci.

* PFehled provedenych testd za mésic ¢ervenec je uveden v tabulkdch 1 a a 1 b (zdroj UZIS), vzhledem k malému poctu
vysetreni nelze vyhodnotit diskriminacni PCR.

Tabulka 1a: Pfehled provedenych PCR od 1.7. do 20.7.2023 (UZIS)

Celkovy pocet
diskriminacnich
PCR

1492 1049 46 4

Celkovy Celkovy Celkovy

pocet testa pocet se zadankou pocet pozitivnich

Tabulka 1b : Pfehled provedenych PCR od 18.7. do 6.8.2023 (UZIS)

Celkovy pocet
diskriminacnich
PCR

1292 895 45 1

Celkovy Celkovy Celkovy

pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich




Nerovnomérnost cirkulace viru v rGznych
castech svéta se stava typickym atributem.
Prehled globalnich dat sledovani variant
zajmu (VOIs) a monitorovanych variant
(VUMSs) udava nize uvedena tabulka.

Do popredi zajmu se dostavaji varianty
EG.5.1 a FL.5.1 charakterizované mutaci
F486L ve vazebném misté spike. Predevsim
EG.5.1 se Siri v USA, Velké Britanii, Francii a
Ciné. Obé varianty jsou potomky variant
XBB.1.5, XBB.1.16 a XBB.1.19).

Narast detekci je zndazornén na priloZzenych
grafech a vychazi z dat zemi s vyssi
sekvenacni aktivitou.

Zdroj: WHO, CDC

SARS-CoV-2 globalni data 26. — 28. KT 2023

Countries’ Sequence s 2023-24 2023-25 2023-26 2023-27 2023-28

VOIs

XBB.1.5% 120 260 650 17.5 16.4 13.1 13.0 116
XBB.1.16* 100 41098 20.9| 22.2 2150 21.7 18.4
VUMs

BA.2.75* 125 122 796 31 2.9 2.5 26 17
CH.11* 95 42731 0.6 0.6 0.5] 0.5 1.1
XBB* 130 66 722 6.9 6.1 6.0) 6.5 6.0
XBB.1.9.1* 101 51 692 16.4 16.1 15.1] 12.4 5.7
XBB.1.9.2° 85 24351 8.0 = 7.2 6.2 7.3
EG.5* 45 4722 6.2 7.3 10.4 11.2 116
XBB.2.3* 68 8339 4.0 45 4.2 45 49
Unassigned 94 152 069 48 4.0 8.2 9.4 16.7
Other’ 209 6 764 692 10.6 11.5 10.9 11.4 10.3

Ireland
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Zavér CR:
Virologicka surveillance. HlaSeni nemocnosti odpovidaji data virologické surveillance. Cirkulace respiracnich vird se pohybuje na typickém
sezdnnim minimu, ptriéemz Ize pozorovat omezenou cirkulaci rhinovirt a vird parainfluenzy.
SARS-CoV-2 jiz fadime mezi bézné respiracni viry, presto nelze predikovat evoluci viru a nelze vyloucit epidemické viny podobné jako u chfipky.

Je tedy nutné naddle sledovat tento vyvoj, a to predevsim s ohledem na cirkulaci novych variant, které vedou k epidemickym vinam
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globalnéjsiho razu, prikladem je EG.5.1, respektive FL.1 varianta. Nelze ani opomijet nasledky onemocnéni c19 v podobé long covidu ¢i post-
covid komplikaci. Sezénnost téchto epidemickych maxim zatim nelze na zdkladé dat z minulosti predikovat. Pravdépodobné bude dochazet jak
ke konkurenci tak k soubéhu s epidemickymi maximy chripky a RSV.




SZU

B&hem jednoho mésice od poloviny dubna do poloviny kvétna se v CR se rozsiFil genotyp BB linie
2.3.4.4.b, tedy genotyp, ktery je disledkem reassortmentu nizce patogenniho viru ptaci chfipky

A/H13Nx a vysoce patogenniho viru chiipky 2.3.4.4.b A/H5N1, kterd aktudlné globalné cirkuluje. Kromé

hromadnych thynu rackd (predevsim v lokalité v okoli Vrbétickych rybnikd — nejméné 500 ks, a v
Jihomoravském kraji - 2 000 ks) doSlo k nakazam sokola stéhovavého na nékolika lokalitach, véetné
Uhynu mladat. Lokality byly vzdalené i 80 km vzdusSnou ¢arou od prokazaného ohniska. V disledku

rozSireni viru H5N1 doslo k prokazané nakaze chovu krit v Moravskoslezském kraji, a to pres dodrzovani

véech doporucenych pravidel. Zdroj ndkazy se nepodafilo prokdzat. Zdanlivé je tedy situace v CR klidna,
na rozdil od nékterych dalSich mist ve svété. Od dubna jsou hlasena ohniska vyvolana timto genotypem
z 25 zemi Evropy, a to jak u volné Zijicich ptakd, tak u dribeze. Nejpostizenéjsim druhem je racek
chechtavy, jehoz hromadné uhyny jsou hlaseny na mnoha mistech Evropy. V EU jsou rovnéz hlaseny
nalezy drobnych Selem uhynulych v dlisledku infekce virem H5N1 genotypu BB, linie 2.3.4.4.b.

Alarmujici svétova data

V Polsku doslo k rozsifeni nakazy u kocek s fatdlnim koncem v disledku tézkého stavu véetné postizeni
nervové tkané a mozku. Nemocné kocky byly zachyceny na vice lokalitach (viz obrazek) a jedinym
spojovacim mustkem bylo krmeni masem pochdzejicim z jednoho obchodniho fetézce. Neurologické
priznaky typické pro lisky a postizené ptaky byly tedy signifikantnim ukazatelem podezreni na
onemocnéni virem H5N1 u kocek. Ndkaza u psa prokazana v Kanadé byla naopak bezpfiznakova.

U kocek byly prokazany nékteré adaptivni mutace (napf. PB2 E527K a K526R) usnadnujici infekci savcl,
v€etné dobre znamé PB2 E627K, ktera byla typicka pro vSechny pandemické viry chfipky. Jako zdroj
infekce nelze vyloucit krmivo. Stejné mutace byly zjistény u uhynulého kurete ze stejného ohniska jako
jedna z kocek, nicméné jako potvrzeni, Ze kocky byly nakazeny infikovanym masem toto zjisténi nelze
povazovat.

https://doi.org/10.2807/1560-7917.ES.2023.28.31.2300390

Nakaza u koc¢ky byla rovnéz prokazana v Jizni Koreji.

7- A/H5N1 — ptadi chiipka v CR i ve svété 1

Figure 1. Locations of cats infected with highly pathogenic avian influenza A(HSN1) virus, Poland, June-July
2023 (n =25)
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7;2,, A/H5N1 — ptaéi chiipka v CR i ve svété 2

Ve Finsku doslo k explozivné se Sifici nakaze mezi zvifaty chovanymi pro kozesinu, tedy norky, liskami a psiky myvalovitymi. Od 12. ¢ervence do 20. ¢ervence bylo
postizeno 20 kozeSinovych farem rzné velikosti od 600 do 50 000 chovanych zvifat. Celkem se nakaza tykala vice nez 185 000 zvirat, a to pouze v tomto kratkém

obdobi. Sekvenacni analyza prokdzala, Ze se jedna o stejny genotyp, jaky se Sifi pravé u rackl a soucasné, Ze se jedna o opakovany vnos infekce do chovd.
https://doi.org/10.2807/1560-7917.ES.2023.28.31.2300400

Na pobfrezi jizni Ameriky naddle dochdzi k thynlm lachtan( a tim i k ohroZeni dalSich druhd, véetné tucnakl a ohrozenych morskych savcll. Jenom v Cervenci
uhynulo dalSich vice nez 3 000 ks zvifat, celkovy pocet Cini vice nez 16 000 lachtand.



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

Virologie chripka, SARS-CoV-2 a respiracni viry
» Stéle je nizky jak pocet vysetrenych vzorkd (tedy i pacientl s ARI/ILI obtizemi), tak procento pozitivnich detekci.
* Aktudlné v omezené mire cirkuluji viry parainfluenzy a rhinovira.
* NRL nadale pftijima pozitivni vzorky z ambulanci praktickych Iékarl k vySetieni, pfestoze oficidlné vyhlasena sezdna surveillance jiz skoncila.
* NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci i dalsi vzorky z nemocnicnich laboratofi.

Ptaci chfipka A/H5N1

« V CR aktudlné cirkuluje genotyp BB linie 2.3.4.4.b viru H5N1. Tento genotyp je vysledkem reassortmentu nizce patogenniho viru chfipky
A/H13Nx typického pro racky a je aktudlné rozsiteny po celé Evropé. Je ziejmé, Ze kromé vyznamného ekologického dopadu se zvysuje riziko
vytvoreni se pandemického viru chfipky. Vzhledem k tomu, Ze se virus vyskytuje v Zivotnim prostieni, dochazi k uhynlim nejen drlibeze, ale i
volné Zijicich ptakd a drobnych Selem, pfipadné i dalSich savca.

* V této souvislosti je tfeba nedotykat se uhynulych ptakd a neumoznit psiim a kockam blizsi kontakt s kadavery. Hromadny uhyn ptékd, nélez
uhynulych masozravych savcl vyskytujicich se v blizkosti takového ohniska se hlasi na Statni veterinarni spravu (dispecink SVS), pfipadné
méstskou policii. Nalezy je tfeba zaslat na virologické vysetfeni do SVU Praha, Jihlava, Olomouc.

* V pripadé onemocnéné doma chovanych kocek, které maji moznost lovit, je tfeba v prfipadé zavainého onemocnéni respiracniho traktu,
chradnuti, neurologickych symptomu, konzultovat s oSetfujicim veterindfem moznost virologického vysetreni.

RNDr. Helena Jifincovad



