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Pfehled provedenych testd za mésic Fijen je uveden v tabulce 1 (zdroj UZIS), vzhledem k malému po¢tu vysetfeni nelze

eVV/

Tabulka 1 : Pfehled provedenych PCR od 03.10. do 22.10. 2023 (UzIS)

Celkovy pocet
diskriminacnich
PCR

5495 4432 1176 7

Celkovy Celkovy Celkovy

pocet testt pocet se zadankou pocet pozitivnich
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V soucasnosti Ize pozorovat velmi pestré zastoupeni sekvenovanych variant, pricemz vzhledem k malému poctu
zaslanych a osekvenovanych vzorkl nelze hovorit o dominanci. VétsSina detekovanych subvariant je odvozena od
XBB.1.5.
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WHO/ECDC nezménila seznam VOC, VOI a VUM. Ve svété jsou nyni sledované varianty, jejichZz ancestory jsou EG.5.1 a BA.2.86,
pocty aminokyselinovych substituci a evolucni vzdalenost je graficky znazornéna nize.
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SARS-CoV-2: analyza soucasnych variant - BA.2.86 (GISAID) k 17. 10. 2023

Emerging variant analysis 2023-10-17
EpiCoV™ Update

New VUM BA.2.86 with unusual
number of spike substitutions BA.2.86 obsahuje 59 mutaci pouze ve spike genu v porovnani s pavodnim

kmenem z Wuhanu a 43 mutaci v celém genomu a vice nez 30 substituci v genu
pro spike v porovnani s variantou EG.5.1, pficemz 4 mutace predstavuji inzerce v
N-terminalni oblasti (ins16 MLFP, znazornéno tyrkysovou barvou na obrazku
vlevo), nékteré z mutaci jsou znamy z predchozich variant a zasahuji vazebnou
oblast na ACE2 receptor(E484K), nékteré jsou naopak nové L452W oproti L452K),
navic v disledku mutace N17 ztraci BA.2.86 jedno glykosylaéni misto, a jedno
glykosylaéni misto (N245) ziskava.
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EpiCoV" Update The XBB.1.5* family tree 2023-10-17
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Lineage distribution Aug — Oct 2023 (by collection date)

Timecourse of Omicron variant sublineage distribution
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See https.//www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ for variant information and definitions.
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Ackoli je aktudlni situace souvisejici s evoluci SARS-CoV-2 pomérné pestra a cirkuluje velké mnozstvi variant, naprosta vétsina je
odvozena od XBB.1.5. Aktualni bivalentni vakcina obsahuje pravé XBB.1.5. Zatim neni jasné, do jaké miry se uplatni varianty
odvozené od BA.2.86, tedy JN.1 az JN.3, které jsou nyni pricinou ohnisek onemocnéni v nékterych zemich (napft. Francie a
Spojené Kralovstvi - JN.1, Kanada a Svédsko - JN.2, Spanélsko, Spojené Kralovstvi a USA —JN.3).
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* Mira respiracnich onemocnéni v komunité byla ve vétsiné zemi EU/EHP na ocekdvané Urovni pro toto
rocni obdobi a byla ¢aste¢né zpusobena prenosem SARS-CoV-2. | nadale byl hlasen nardst poctu
pripadll, zejména u starsich vékovych skupin. To se v nékterych zemich EU/EHP promitlo do trvalého
narUstu hospitalizaci a umrti na JIP.

* Mira konzultaci pacientu prichazejicich k sentinelovému praktickému |ékafi s respiracnim
onemocnénim zUstava na podobné Urovni jako ve stejném obdobi loriského roku. V poslednich dvou
tydnech osm zemi hlasilo primérnou sentinelovou tydenni pozitivitu SARS-CoV-2 mezi 9 % a 15 %.

e Narust poctu detekci SARS-CoV-2 shromazdénych na urovni EU/EHP dosahl vrcholu, ackoli polovina z
18 zemi, které uvadéji idaje o véku, nadale pozoruje narlst ve srovnani s predchozim tydnem u lidi
ve veku 65 let a vice.

* Prestoze Urovné zUstavaji relativné nizké, 5 ze 13 zemi zaznamenalo zvySeni Umrtnosti po dobu az
Sesti tydnl u osob ve véku 65 let a vice.
* Odhadovana distribuce sledovanych variant (VOC nebo VOI) byla:
e XBB.1.5+F456L 66 % (5972 %)
e XBB.1.5 28 % (20-34 %)
* BA.2.752 % (1-3 %)

https://covid19-country-overviews.ecdc.europa.eu/index.html
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Virologicka non sentinelova surveillance: PoCet vySetfeni se v porovnani s predchozimi tydny zvysil.
Majoritné jsou detekovany rhinoviry a SARS-CoV-2.

Poznamka: rozdil v poctu vysetienych vzorkl v 41. KT z hldSeni k 16. 10. a k 23. 10. 2023 je dan dodate¢nym dohlasenim vysledk( z laboratofi.



Zavér: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie chripka, SARS-CoV-2 a respiracni viry

* Pocet vzork( zaslanych do NRL se v souvislosti s vyhlasenim surveillance zvysil, dékujeme vSem zasilajicim KHS za zajisténi odbérd
od spolupracujicich PL a PLDD a organizaci svozu do NRL.

* K nejcastéji detekovanym patogenlm patfi rhinoviry a SARS-CoV-2. Nemocnost odpovida predchozim rokiim (2021 a 2022).

* NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci vzorky z nemocniénich laboratoti (SARS-CoV-2, chfipka A/B, RSV A/B), prosime o zasilani
vzorkli od pacientl hospitalizovanych pro diagndzu ch¥ipku o zaslani vzorkl pozitivnich na chfipku typu A k subtypizaci.

e SARS-CoV-2: ve svéte se aktualné se Sifi varianty odvozené od XBB.1.5, a to pfedevsim varianty odvozené od EG.5.1 (HK.3 — FLIP,
HV.1 a FL.1.5) a dale varianty odvozené od BA.2.86 —JN.1 az JN.3, které vyvolavaji lokalni ohniska onemocnéni v nékterych zemich.

* V CR nelze o dominanci konkrétni subvarianty omikronu hovofit, ale detekujeme varianty odvozené od XBB.1.5, predeviim od
sledované varianty EG.5.1. Prosime laboratofe o zasilani SARS-CoV-2 pozitivnich vzork( k sekvenaci, u téchto vzork( véetné

elektronické zadanky.

Timotej Suri MSc., RNDr. Helena Jifincovd



Pozvanka na konzultacni den

Dne 1. 11. 2023 poradd Oddéleni respiracnich, strevnich a exantematickych virovych nakaz ve spolupraci s Oddélenim
epidemiologie infekénich nemoci ve velké poslucharné SZU Jednodenni konferenci - konzultaéni den, pfihlasit se mizete na
webu SZU:

* https://szu.cz/udalost/jednodenni-odborna-konference-zamerena-na-virologickou-epidemiologickou-i-klinickou-

problematiku-akutnich-respiracnich-a-exantematickych-infekci-strevnich-nakaz-a-infekci-zpusobenych-herpetickymi-vi/




