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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 17.10. do 05.11. 2023 (UzIS)
Celkovy pocet
diskriminacnich
PCR

6021 4824 1538 7

Celkovy Celkovy Celkovy

pocet testt pocet se zadankou pocet pozitivnich




Recently approved updated vaccines use XBB.1.5
strains as basis. The majority of current strains in
circulation globally continue to belong to the
broader XBB.1.5* family.
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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.
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to estimate variants circulating during weeks
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Varianty, které by se mohly stat relevantnimi v disledku zndmek zvyseného Sifeni (odhadované zménou poctu lokalit)

v kombinaci s potencialnimi ucinky na vazbu receptoru nebo protilatky.
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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.

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

* Situace neni shodna ve vSech WHO
regionech, viz obrazek vpravo.

Regional distribution of variants in sequences
collected from 2023-10-03 to 2023-10-31
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See https.//www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ for variant information and definitions.




SZU

Pocet detekci

40

30

20

10

A HRSV SARS-CoV-2 HAdV e HP|V — —ty P - MNPV CoV hBoV WEEEV e=@==A Hlpdm AH3 em=B e—RY

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

m HRV
1]
AH3
EV
hBoV
| CoV
mHMPV
= MP
mHV
m HPIV
HAdV

SARS-CoV-2
W HRSV
B AHlpdm

Sy .
Ta0 a2 a4 a6 4 so. 52 4 6 8 10 12 14 16 18 20. 22 24 26 28 30 32 34 36 CeIkOV\’/ pOEet Vy§eti‘en|':

AL -

40. 41. 42. 43. 44. 45, 46. 47. 48. 49. 50. 51. 52. 1. 2. 3. 4. 5 6. 7. 8 9. 10. 11. 12 13. 14. 15. 16. 17. 18. 19. 20. 21. 22. 23. 24. 25. 26. 27. 28. 29. 30. 31. 32. 33. 34. 35. 36.
KT

Virologicka non sentinel surveillance:

PocCet vySetreni je nizSi oproti predchozimu tydnu vzhledem k tomu, zZe pocty vysetfeni nezaslaly vSechny hlasici

7‘ ARI/ILI — sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 44. KT
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laboratore, data budou doplnéna co nejdrive, z grafu tedy nelze odvodit, zda evidujeme pokles detekci

respiracnich viru.

Presto je jasné patrna dominance rhinovirtl a SARS-CoV-2, rovnéz se uplatnuji viry parainfluenzy, stejné jako v

minulém tydnu.
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Zavér: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie chripka, SARS-CoV-2 a respiracni viry

K nejc¢astéji detekovanym patogenlim patfi rhinoviry, SARS-CoV-2 a viry parainfluezy stejné jako v predchozim tydnu.

* 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 a také o zaslani vzorki pozitivnich na chfipku 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 6).

« V CR nelze o dominanci konkrétni subvarianty omikronu hovofit, ale detekujeme varianty odvozené od XBB.1.5, predevéim od sledované
varianty EG.5.1.

* Data ARI/ILI pro evropsky region zatim nejsou pro 43. KT k dispozici.

* Prosime o zasilani SARS-CoV2 pozitivnich vzorkl (véetné elektronické zadanky) a influenza pozitivnich vzork

k sekvenaci.
Vypracoval: Timotej Stri MSc.



