Zprava NRL ke dni 11. 12. 2023

752!7 SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

Obsah:
SARS-CoV-2 CR PCR Strana 2
SARS-CoV-2 CR a Eu/EEA sekvenaéni data, aktudlni situace Strana 3 -7
ARI/ILI —virologicka surveillance v EU/EEA Strana 8 - 10
ARI/ILI —virologicka surveillance v CR Strana 11
Zavér Strana 12 -13

Prosime o zasilani SARS-CoV-2 (vCetné elektronické zadanky) a influenza A/B pozitivnich vzorka k sekvenaci.
NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci vzorky z nemocnicnich laboratofi (SARS-CoV-2, chiipka A/B, RSV A/B),
prosime o zasilani vzorkl od pacientti hospitalizovanych pro diagnézu chripku a také o zaslani vzorkl pozitivnich na

chripku typu A k subtypizaci.



SARS-CoV-2: PCR (CR)

Ptehled testd dle MZCR

Prehled provedep{/ch test( za aktualni obdobi je uveden (https://onemocneni-aktualne.mzcr.cz/covid-19
v tabulce (zdroj UZIS).

Datum Pocet pozitivnich detekci
27/11/2023 2821
Pfehled provedenych PCR od 21.11. do 10.12. 2023 (UZIS) 2y 2010
29/11/2023 1722
pocet testu pocet se zadankou | pocet pozitivnich 01/12/2023 1724
8436 6871 2964 02/12/2023 141
03/12/2023 163
04/12/2023 3486
05/12/2023 2557
06/12/2023 2350
07/12/2023 2208
08/12/2023 2137
09/12/2023 195
10/12/2023 243
Celkem 23 469
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SARS-CoV-2: CR 49. KT

V CR od 49. pfevzala dominanci varianta JN.1, kterd je
odvozena od BA.2.86 Pirola a vykazuje nejvyssi miru
transmisibility a Uniku pfed VN protilatkami. Dalsi
nejCetnéjsi varianta GS.4.1 spada do skupiny variant
odvozenych od XBB.2.3. Majoritni podil stale tvofi
varianty odvozené od XBB.1.5 (EG.1), ¢asto jsou
detekovany varianty XBB.1.9.2-like (napfr. HK.3).
Varianty se od sebe svymi klinickymi priznaky nelisi,
varianty JN.1 snadnéji prekondvaji drive navozenou
imunitni bariéru. Ve shodé s dalSimi zemémi
pozorujeme ndarust BA.2.86-like variant, predevsim
IJN.1.

https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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SARS-CoV-2: evoluce omikronu
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SARS-CoV-2: Nove se rozsirujici varianty a VOI
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https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern https://www.epicov.org/epi3/frontend#lightbox-593324581



(ézv SARS-CoV-2: Evropa — pocty WGS k 10. 12. 2023
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Chtipka — vakcinalni kmen A/H3 a charakterizované kmeny v sezéné 2023/24

* Do konce 48. tydne se v mnoha zemich EU/EEA zvySoval vyskyt respiracnich onemocnéni a/nebo
akutnich respiracnich infekci. Pocty pripadl zdvainych akutnich respiraénich infekci pfechazejicich do
sekundarni péce byly srovnatelné se stejnym obdobim lonského roku.

* SARS-CoV-2 nadale cirkuluje na vyssich Urovnich nez sezénni chripka a respiracni syncycialni virus
(RSV). Zemé hlasily kombinaci rostoucich a klesajicich trend(l aktivity SARS-CoV-2, hospitalizaci COVID-
19, pfijeti na JIP a umrti, pficemz zavazné nasledky mély prevazné osoby ve véku 65 let a vice.

* Medidn pozitivity testd v sentinel surveillance v primarni péci na urovni EU/EEA zUstal nejvyssi pro
SARS-CoV-2, ato 19 % (souhrnné udaje: 24 %; IQR hodnot zemi: 14-24 %). Median pozitivity testu na
sezonni chripku byl 3 % (sdruzeny: 4 %; IQR: 2—6 %) a 3 % na RSV (sdruzeny: 11 %; IQR: 0-16 %).
Zvysujici se trend byl pozorovan u pozitivity RSV testl od 43. tydne, pozitivita detekci viru chfipky
vykazoje pomalu rostouci trend od 45. tydne.

* Béhem tydn( 40 — 48 roku 2023 bylo geneticky charakterizovdno 83 vir(i A(H1)pdm09, 34 A(H3) a Sest
virl B/Victoria ze sentinelovych a nesentinelovych zdrojt. Z vird A/H1pdmO09 bylo 38 hlaseno jako
clade 5a.2a a 45 bylo charakterizované jako clade 5a.2a.1. Vakcinalni kmen A/Victoria/4897/2022
spada do clade 5a.2a.1. Z vird A/H3 byl jeden hlasen jako clade 2a.3a a 33 charakterizovanych A/H3
spadalo do clade 2a.3a.1. Vakcinalni kmen A/Darwin/6/21 spada do clade 2a.1b.

* VSechny viry B/Victoria byly hlaseny jako clade V1A.3a.2, coz odpovida vakcinalnimu kmenu.

https://erviss.org/



ARI/ILI/ SARS-CoV-2: ECDC Evropa k 48.KT
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Prestoze sekvenacné spadaji charakterizované kmeny A/H3 do jiné clade neZ vakcinalni kmeny, antigenni podobnost
pravdépodobné bude poskytovat dostatecnou ochranu. 5



7. Virologicka surveillance ARI/ILI/ SARS-CoV-2: WHO Evropa k 48.KT
szu

Primary care sentinel testing

* Chfipka zUstala pod 10% prahem epidemie na stejné 4% urovni Detections  Positivity
jako v predchozim tydnu. Stfedni mira pozitivity pro 23 zemi a . o

B sARS-Cov-2

SARS-CoV-2
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¢etnost detekce. Zvysujici se trend pozitivity chfipky byl 3000 -
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(rozsah: 0 %—31 %). Rostouci trend byl pozorovan u pozitivity RSV
od minulého tydne v 5 zemich : Irsko (31 %), Lucembursko (31
%), Nizozemsko (23 %), Dansko (14 %) a Ukrajina (5 %).
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https://erviss.org/ g
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* V sentinel surveillance bylo ve 48. a 49. KT vysetfeno 80 vzork( ze 107 doruéenych do NRL, k nejCastéji detekovanym patogentm patfil SARS-CoV-2 (22 - 28 %), rhinoviry (19 %). Ve 4
pripadech byl prokazan virus chripky A, ve dvou pfipadech A/H1pdm 2009 a v jednom pfipadé virus chfipky typu B. Dalsimi detekovanymi patogeny byly viry parainfluenzy a poprvé byl

prokazan v jednom pripadé i RSV.

Celkovy pocet vysetreni:
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* V non-sentinel surveillance patii k nejcastéji detekovanym patogendm SARS-CoV-2 (74 %), virus chfipky typu A (12 %), rhinoviry (11 %), ojedinéle byl detekovan RSV.

* Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus;

hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - Smisena infekce
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Zavér: CR virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

*V sentinel surveillance i non sentinel surveillance patti k nejéastéji detekovanym patogenlim SARS-CoV-2 , kdy mira pozitivity rapidné stoupla
na 74 %, detekce rhinovirl naopak zaznamenala prudky sestupny trend (11 %), ale ve 12 % jiz byl detekovan virus chfipky A. V rdmci
subtypizace v CR prevazuje detekce A/H1pdm09, pouze v jednom pfipadé byl prokdzan virus ch¥ipky A/H3, v jednom piipadé jsme
zaznamenali detekci viru chfipky typu B.

*Dle hlaseni z vysettujicich laborato¥i v CR nedochazi ke zvy$enému poctu detekci Mycoplasma pneumoniae, ve 49. KT byla prokazana u
necelych 3 % vzorkad.

*SARS-CoV-2: V CR jsme zaznamenali jasny narGst detekci JN.1, co? je varianta spadajici do BA.2.86-like skupiny (Pirola). Dalii nejéetnéjsi
varianta GS.4.1 spada do skupiny odvozené od XBB.2.3, ale v celkovém souctu stale mirné prevazuji detekce variant odvozenych od XBB.1.5
(pfedevsim EG.5-like — Erik). SARS-CoV-2 pozitivni vzorky, které detekujeme v ramci surveillance a které nam jsou zaslany z laboratofi. Stejné
tak sekvenujeme vSechny vzorky s pozitivni detekci viru chfipky A i B, a to opét celogenomovou sekvenaci (WGS).

Vakcinace

* Vakcina proti chfipce aktualné antigenné odpovida cirkulujicim kmendm. Mirnou genetickou odchylku predstavuji charakterizované kmeny
A/H3.

* XBB.1.5 booster vakcina dle dostupnych literdrnich udaji poskytuje protekci nejen proti variantdm odvozenym od XBB.1.5 (napf. Erik), ale
stejné tak i proti aktudlné cirkulujicim variantam podobnym BA.2.86. Aktualné poddvana vakcina poskytuje relativné srovnatelnou ochranu s
predchozim onemocnénim.

Detekce Mycoplasma pneumoniae v surveillance

Tento bakteridlni parazitujici patogen neni soucasti virologické surveillance, obvykle jej vySetfujeme pouze u negativnich vzork(i na cely

respiracni panel po ukonceni sezdny.

V non sentinel surveillance je nahldseno ze spolupracujicich laboratoti malé mnoiZstvi pozitivnich vzorkd, toto hlaseni je pouze dobrovolné a

mUzZe se stat, Ze vzorky, které jsou postupné dotestovany zatim nejsou dohlaseny. Tuto situaci nyni koordinujeme tak, abychom méli

podchyceny veskeré detekce ve skupiné spolupracujicich laboratofi od 40. KT. V aktudlnim tydnu Cinil podil detekci méné nez 3 %.



Zavér: CR epidemiologie - nemocnost

» Nemocnost akutnich respiraénich infekei (ARI) v CR ve 49. kalendafnim tydnu dosahla Urovné 1542 nemocnych na
100 000 osob, coz predstavuje vzestup o 5,8 % oproti minulému tydnu.

* Nemocnost ARl nad 1500/100 000 je hlasena ze Sesti krajt, konkrétné z Jihomoravského, Karlovarského,
Olomouckého, Vysociny, Kralovéhradeckého a Zlinského.

* Nemocnost je nadale mirné zvySena nez je vdaném obdobi obvyklé, ale nejedna se o epidemicky vyskyt.
Vyvolavateli akutnich respiraénich onemocnéni je v soucasnosti cela fada respiracnich vir( s prevazujicim podilem
viru SARS-CoV-2 (74 % podil detekci ve virologické surveillance). Pfestoze je evidovan narlst nemocnostii v
kategorii chfipce podobnych infekci (ILI), chfipka jako takova se na nemocnosti pravdépodobné podili v mensi mire,
prestoze podil detekci v surveillance jiz dosahl 12 %.

RNDr. Helena Jifincovd, MSc. Timotej Stri a MUDr. Jan Kynél, PhD.



