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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 10.10. do 29.10. 2023 (UzIS)

Celkovy pocet
diskriminacnich
PCR

5715 4577 1308 5

Celkovy Celkovy Celkovy

pocet testu 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 sekvenovanych vzork( nelze hovofit o dominanci. Vétsina detekovanych subvariant je odvozena od
XBB.1.5, od minulého tydne neevidujeme zmény.



SZU

Source: GISAID EpiCoV™ and ECDC TESSy data. Administration boundaries: @ Eurographics
The boundaries and names shown on this map do not imply official endorsement or acceptance by the European Union. ECDC. Map produced on 26 October 2023

J
&

- EROR CETRLDR

Volume of sequencing or genotyping sufficient

to estimate variants circulating during weeks

2023-w40 to 2023-w41 at:

I =1% prevalence
B 1% to <2.5% prevalence
B 2.5% to <5% prevalence
1 5% to <10% prevalence
10% to <15% prevalence
=15% prevalence
NS No data reported
Not included

Countries not visible
in the main map extent

= maw
- Liechtenstein

90 000
80 000
70 000
60 000
50000
40 000
30000
20000
10000

Pocet a pomér osekvenovanych vzorku

I Sekvenované

e POomeér

0,5
0,45
0,4
0,35
0,3
0,25
0,2
0,15
0,1
0,05

NS R NI N
AR S R S
O ) '1, ) )
XBB* 89.9% pv.7.1* 2.5%
—_—
BA.2.86* 54%  Hya* 4.1%

Frequencies (colored by Clade )

100%

B80%

20%

230 (XEE.1.9]

2023-Jun

2023-Jul

23F(EG5.1)

2023-Aug

2023-5ep

XBB.1.16.6*

’———//_/—//

5.5%  FL1.5.1% 3.6%

/__________—-———-—-\

38% EG5.1* 42.4%

XBB.2.3*

9.5%  XBB.1.5* 8.2%

- e



o AR 0 0 0
to

V klasifikaci variant (VOC/VPI/VUM)
SARS-CoV-2 nebyly provedeny zadné
zmeny.

e XBB.1.5-like+F456L jsou v
soucasnosti dominujici v EU/EEA.

* Varianty XBB.1.5-
like+L455F+F456L, vCetné linii HK.3
a GK.x vykazuji rostouci trendy s
primérnym podilem 19 % v
EU/EEA zemich

* BA.2.86 cirkuluje v zemich EU/EEA
na nizké urovni. V poslednich dvou
tydnech byl pozorovan mirny
nardst sekvenci JN.1 (sublinie
BA.2.86 obsahuijici ve spike L455S)

 Situace neni shodna ve vsech WHO
regionech, viz obrazek vpravo.
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See https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ for variant information and definitions.

by BII/GIS, A*STAR Singapore
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V posledni dobé je pro nové se objevujici
varianty SARS-CoV-2 charakteristicka
castecna Ci uplna delece nékterych gen(
kodujicich nestrukturalni proteiny, a to
ORF7a, ORF7b, ORF8. Jedna se
predevsim o linie GW.5.1.1, XBB.1.19 +
FLip lineage, ktera nese jako bonus v
ORF9b/N TRS (transkripéni regulacni
sekvence). VysSe uvedené delece nemaji
u transgennich mysi (hAC2+) vliv na
replikaci a patogenitu. TRS doména v
ORF 9b byla pozorovana i v laboratornich
experimentech se SARS-CoV (2003)

DOI: https://doi.org/10.1128/jvi.00402-
21. ORF8 delece/knock out byla
pozorovana u vice linii, a byla zjisténa
pozitivni selekce takto deletovanych
variant
(https://doi.org/10.1101/2023.09.21.232

95927).
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* Do konce 42. tydne (konciciho 22. fijna 2023) byla mira respiracnich onemocnéni ARI/ILI na ocekdvané
urovni pro toto ro¢ni obdobi ve vétsiné zemi EU/EEA. Na onemocnéni se nejvice podili SARS-CoV-2 , stale je
hldasen ndaruUst poctu pripadld zejména u starSich vékovych skupin. To se v nékterych zemich EU/EEA promitlo
do trvalého narlstu hospitalizaci na JIP a umrti ve zdravotnickych zafizenich. PrestozZe trend hospitalizaci je
ve vétsiné zemi rostouci, celkové je v nemocnicni péci méné pacientl nez v loriském roce stejné tak je
evidovano i méné umrti v absolutnim poctu.

* Pocty pripadl v sentinel surveillance odpovidaji loriské sezoné. Priimérna pozitivita SARS-CoV-2 ¢ini 14 %
(medidan hodnot zemé: 14 %; IQR: 12 %—23 %). Nékteré zemé jsou jiz pravdépodobné na sestupné
epidemické krivce v souvislosti s pozitivitou SARS-CoV-2, nékteré zemeé naopak vzestup hlasi az vtomto
tydnu, nejpostizenéjsi veékovou skupinou jsou pacienti nad 65 let véku.

 Aktivita chfipky je na velmi nizké urovni, jsou hlaseny jen sporadické detekce.

https://covid19-country-overviews.ecdc.europa.eu/index.html
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nezaslaly vsechny hlasici laboratore, data budou doplnéna co nejdrive. Nelze tedy z grafu odvodit, ze evidujeme pokles detekci

respiracnich vir(l. Pfesto je jasné patrnd dominance rhinovir( a SARS-CoV-2
Majoritné jsou detekovany rhinoviry a SARS-CoV-2, rovnéz se uplatiuji parainfluenza viry.



Zavér: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie chripka, SARS-CoV-2 a respiracni viry

* Pocet vzorkl 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 patogenim patfi rhinoviry a SARS-CoV-2 stejné jako v predchozim KT. Rovnéz se uplatiuji parainfluenza viry.

* NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci vzorky z nemocnicnich laboratofi (SARS-CoV-2, chfipka A/B, RSV A/B), prosime o zasilani vzorka od
pacientt hospitalizovanych pro diagndzu chfipku o zaslani vzorkl pozitivnich na chiipku typu A k subtypizaci.

* SARS-CoV-2: ve svété se aktudlné se Sifi varianty odvozené od XBB.1.5, a to predevsim varianty odvozené od EG.5.1 (HK.3 — FLIP, HV.1 a
FL.1.5) a ddle varianty odvozené od BA.2.86 — JN.1 az JN.3, které vyvoldvaji lokdlni ohniska onemocnéni v nékterych zemich. Rozsiteni
jednotlivych variant a jejich podil neni v rdmci WHO regionll rovhomérny, ve vSech regionech vyjma Afriky, prevazuji varianty odvozené od
XBB.1.x. Na Africkém kontinentu vyraznéji prevladd BA.2.86 (viz strana 4).

« V CR nelze o dominanci konkrétni subvarianty omikronu hovofit, ale detekujeme varianty odvozené od XBB.1.5, predevéim od sledované

varianty EG.5.1. Prosime laboratofe o zasilani SARS-CoV-2 pozitivnich vzork( k sekvenaci, u téchto vzorkd véetné elektronické zadanky.

* Prosime o zasilani SARS-CoV2 pozitivnich vzorkil a influenza pozitivnich vzorkt k sekvenaci.

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/




