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* Prosime o zasilani SARS-CoV-2 (véetné elektronické zadanky) a influenza A/B pozitivnich vzork( k sekvenaci.

* NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci vzorky z nemocnicnich laboratofi (SARS-CoV-2, chfipka A/B, RSV A/B).

* Prosime o zasilani vzork(i od pacientd hospitalizovanych pro diagndzu chtipka a také o zaslani vzork( pozitivnich na
chfipku typu A k subtypizaci.

* Vysledky uverejnime anonymné vcetné Cisla zasilajici laboratore .
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Prehled provedenych PCR od 26. 12. do 14. 1. 2024
Tabulka 1 (UzIS)

Tabulka 1

Celkovy
pocet PCR
pozitivnich

Celkovy
pocet se zadankou

Celkovy

pocet PCR testi

8355 6388 1915

Zdroj: reporty@uzis.cz

Pfehled testl dle MZCR, 8.1.-13./14.1.2024

Tydenni prfehled poctu osob s nové prokazanym onemocnénim COVID-19 dle
hlaseni krajskych hygienickych stanic a laboratofi (véetné rozdéleni na reinfekce),

Tabulka 2

Tabulka 2 (8.—13. 1. 2024)
819 113 0

2179

Prehled poctu provedenych PCR a antigennich testU, Tabulka 3

Tabulka 3 (8. — 14. 1. 2024)

Pocet provedenych PCR testli | Pocet provedenych antigennich
testl

2762 17 250

Prehled poctu provedenych testl podle indikace, Tabulka 4

Tabulka 4 (8. —14. 1. 2024)

Diagnosticka Epidemiologicka

13 789 4339 1288

Zdroj: https://onemocneni-aktualne.mzcr.cz/covid-19
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Evropa:

Odhadovana distribuce variant zajmu (VOI)
k 51.- 52. KT (medidn a IQR podild ze 13
zemi) byla:

82 % (62—85 %) pro BA.2.86,

18 % (14-21 %) pro XBB.1.5+F456L,
0,7 % (0,0-4,3 %) pro XBB.1.5-like a
0 % (0—0 %) pro BA.2.75.

Podil BA.2.86 nadale roste, pricemz
XBB.1.5 like+F456L a XBB.1.5 vykazuji

klesajici trend.

V Evropé vyrazné prevazuji detekce variant
odvozenych od BA.2.86 tedy JN.x

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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« V CR bylo od 15. 11. 2023 osekvenovanych 106
vzorkl; majoritni varianta je JG.3 (FLIP varianta
odvozena od XBB.1.9.2.).

e V ramci skupin kategorizovanych jako varianty
zajmu v listopadu stale mirné prevazovala detekce
variant EG.5 like (Erik) odvozenych od XBB.1.9.2
(35,85 % - tmavomodra vysec na grafu dole),
nasledovana variantami BA.2.86 like (JN.1*), které
zaujimaiji 24,53% podil sekvenovanych variant
(zelena vysec¢ na grafu dole).

* Ve shodé s dalSimi zemémi pozorujeme narust
BA.2.86 like variant, predevsim JN.1. Varianty se
od sebe svymi klinickymi priznaky nelisi.

* Celkové ve sledovaném obdobi mirné prevazuji
varianty odvozené od XBB.1.5, tedy EG.5.* a
varianty odvozené od BA.2.86 — tedy JN.1. V
nemalé mire se uplatiuji varianty odvozené od
XBB.1.16 a XBB.2.3. Nejvétsi narust vykazuji pravé
varianty JN.1.* (viz slide 6).

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b

Zastoupeni 20 nejéetnéjsich variant v CR od 15. 11. 2023 m
Celkem 106 WGS
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VOI dle ECDC ze dne 05. 01. 2024

Spike
Lineage + Country first mutations
WHO additional  detected of
label mutations  (community) interest
Omicron BA.2.75(x) India (y)
Omicron XBB.1.5- United N460K,
like (a) States S486P,
F4908
Omicron XBEBE.1.5- nfa FA456L,
=
F456L (b) F4905
(e.g. EG.5,
FL.1.5.1,
XBB.1.16.6,
and FE.1)
Omicron BA.2.86 n/a 1332V,
D339H,
R403K,
V445H,
G446S,
N450D,
L452W,
N481K,
483del,
E484K,
F486P

Year and
month
first
detected
May
2022

n/a

n/a

n/a

Impact on

transmissibility

Unclear (1)

Similar to
Baseline (5, 6)

Baseline

Unclear (10)

Impact Impact
on on
immunity severity

Similarto No
Baseline evidence
(2-4)

Reduced Similar

(v)(5,7) to
Baseline
(8)
Baseline Baseline
(9)

Unclear No
(10-12)  evidence

Zdroj: https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern

Emergentni varianty k 09. 01. 2024

Emerging variant analysis 2024-01-09

Emerging Variants by Spread

Cumulative North  South

Clade/Lineage Count”
/ 8 locations America America Europe  Africa  Asia  Oceania

Constellation*
GRA (IN.1) 13,329
N_P13L, N_Q229K, Spike_A570V,
Spike_D405N, Spike_D614G, Spike_D796Y, %
Spike_E484K, Spike_F486P, Spike_G142D,
Spike_G339H, Spike_G4465, Spike_H245N, "
Spike_HB55Y, Spike_H69del, Spike_I332V,
Spike_K356T, Spike_K417N, Spike_L452W,
Spike_ L4555, Spike_N440K, Spike_N450D,
Spike_N460K, Spike_N481K, Spike_NS01Y,
Spike_P681R, Spike_Q498R, Spike_R158G, '
Spike_R403K, Spike_R408S, Spike_S371F, 1 I
0 ‘.Y. T l

=

% prevalence

Spike_S373P, Spike_S375F, Spike_S477N,
Spike_S939F, Spike_T376A, Spike_T478K,
Spike_V445H, Spike_V483del,
Spike_V70del, Spike_Y144del, Spike_Y505H
GRA (JN.4) 233
N_P13L, N_Q229K, Spike A475V, 100 1811
Spike_A570V, Spike_D405N, Spike_D614G,
Spike_D796Y, Spike_E484K, Spike_F486P, )
Spike_G142D, Spike_G339H, Spike_G446S,
Spike_H245N, Spike_H655Y, Spike_H69del, _
Spike_1332V, Spike_K356T, Spike_K417N,
Spike_L452W, Spike_N440K, Spike_N450D,
Spike_N460K, Spike_N481K, Spike_N501Y,
Spike_P681R, Spike_Q498R, Spike_R158G,
Spike_R403K, Spike_R408S, Spike_S371F, 62 \
o Il r

% prevalence

Spike_S373P, Spike_S375F, Spike_S477N,
Spike_S939F, Spike_T376A, Spike_T478K, ' T .
Spike_V445H, Spike_V483del, g28-- 8% g2
Spike_V70del, Spike_Y144del, Spike_Y505H

ACount in past 100 days from analysis date

*Constellation of aa changes shown in literature to have phenotypic effects such as antibody escape, ACE2 binding,
changes in Spike protein expression and stability, as curated by CoVsurver. Constellations in Emerging Variants by
Spread are ranked by gaininNumNewLocationsinPast30days x sumOfWeightedaaChanges. AA change in the
constellation that differs from other common changes seen in the lineage are highlighted in orange.

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#lightbox-593324581

geoMap

by BII/GIS, A*STAR Singapore
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https://cov-spectrum.org/explore/Europe/AllSamples/Past6M
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7- o Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: ECDC Evropa k 1. KT 2024
sz

* Do konce 52. tydne mira respiracnich onemocnéni (chfipce podobna onemocnéni (ILI) a/nebo akutni respiracni infekce
(ARI) nadéle roste ve vétsiné zemi EU/EEA. Pocty pfipadd zavaznych akutnich respiraénich infekci (SARI), byly na Urovni
srovnatelné se stejnym obdobim lonského roku.

* Mira onemocnéniv ramci primarni sentinel péce (ILI a/nebo ARI) se zvysila a od 1. tydne 2024 ve vétsiné zemi EU/EHP.
Sezdnni chripka cirkuluje na vyssich urovnich nez SARS-CoV-2 a respiracni syncycialni virus (RSV), jejichz aktivita u obou
klesa.

* Median pozitivity testu na trovni EU/EHP byl nejvyssi u chipky, a to 26 % (souhrnné udaje o zemi: 28 %; IQR hodnot
zemé: 18—-33 %). Pocet testl byl vSsak béhem 1. tydne nizky, coZ neni neobvyklé pro obdobi prazdnin, kdy testovéni a
vykazovani na narodni urovni historicky klesa.

* Median pozitivity testu na SARS-CoV-2 byl 11 % (souhrnné Udaje o zemi: 10 %; IQR hodnot zemé: 9-13 %). Po
kontinudlnim nardstu celkové medidnu pozitivity SARS-CoV-2 od 44. do 49. tydne byly od 50. tydne pozorovany poklesy.

e Detekce RSV v sentinelové primarni péci hlasilo 11 zemi a median pozitivity testu se zvysil na 6 %, zatimco souhrnna
hodnota se v 1. tydnu dale snizila (souhrnna: 8 %; IQR: 2—8 %).

e 7593 detekci sezdnni chfipky sentinelové primarni péce bylo 529 (89 %) oznaceno jako virus chripky typu A, 12 bylo
oznaceno jako virus chfipky typu B (2 %) a zbyvajicich 52 (9 %) virG chripky zlstalo netypovano. Z detekci chfipky typu A
bylo 414 (78 %) dale podtypovano bud jako A(H1)pdm09 (n=334, 81 %) nebo A(H3) (n=80, 19 %). Ctyfi z detekci ch¥ipky
typu B byly dale linie definované jako linie B/Victoria.

Zdroj: https://erviss.org/



7;,_” Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI : WHO Evropa k 1. KT

Primary care sentinel testing

Virologicka sentinel surveillance (WHO/EURO):

* Chripka zlstala nad 10% prahem epidemie na 21% ve srovnani s 28% DEtef:;'?::=a Et::%:m
v predchozim tydnu. Stredni mira pozitivity zemeé pro 41 zemi a
oblasti byla 38 % (rozsah: 1 %—65 %) a 38 zemi a oblasti uvedlo 2500
alespon 10 % pozitivity. Tento tyden byl v 7 sledovanych zemich a 2000-

oblastech pozorovan rostouci trend v pozitivité chripky.

Detections
- e
= w
[=] [}
[a] (=]

Positivity

* SARS-CoV-2 byl 9 % ve srovnani s 10 % v predchozim tydnu. Stredni 500
mira pozitivity pro 33 zemi a oblasti byla 6 % (rozsah: 0 %—25 %). o ; ; ;
Rostouci trend v pozitivité SARS-CoV-2 byl tento tyden pozorovén v 6 o o o o
reportujicich zemich a oblastech: Portugalsko (25 %), Recko (15 %), Secondary care sentinel testing
Svédsko (12 %), Spanélsko (11 %), Irsko (9 %) a Estonsko (5 %).
Detections Positivity
* RSV byl detekovan u 9 % vysSetrovanych vzorka, cor je stejny podil nﬂ H

jako v predchozim tydnu. Stfedni mira pozitivity pro 28 zemi a oblasti
byla 8 % (rozsah: 0 %—100 %). Tento tyden byl v 7 sledovanych zemich
a oblastech pozorovan rostouci trend v pozitivité RSV.

10004

Detections

500+

Positivity

Zdoj: https://erviss.org/ e ot



- ARI/ILI: sentinel/non-sentinel virologicka surveillance v CR, 1. a 2. KT

A . HRSV SARS-CoV-2 HAdV B HPlV -\ )P - HMPY  EEE Co\/ W hBoV e E\/  e=@==A H1pdm AH3 eemB  e—HRV Kalendéfnity’den (KT) 49 50 51 52 1 2
30 Detekce viru A 21 38 72 125 133 94
A H,pdm 6 10 14 16 24 16
AH, 1 0 1 1 0
B 2 2 1 0 1 2
B HRSV 6 19 28 43 60 48
o HAdV SR IS T I T e
HPIV 13 7 12 8 9 5
g . HV o 0o 0 0 0 2
g MP 4 5 8 7 6 7
3., HMPV 0 4 0 1 1 4
CoV 7 8 11 4 7 9
- HRV 44 41 41 24 30 29
100 SARS-Cov-2 hBoV 3 0 0 0 1 4
. :j“jfp . EV 0o 2 0 O 2 1
© o SARS-CoV-2 150 178 122 141 104 56
SM 21 21 16 5 10 10
negativni 599 817 791 797 943 807
! 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 Celkovy pocet vysetieni: 882 1150 11331174 1336 1105

* V sentinelové i nonsentinelové virologické surveillance je 2. KT jednozna¢né dominujicim patogenem virus chfipky typu A (pravdépodobné predevsim A/H1pdm, subtypovan v 16 pfipadech),
virus chfipky typu A byl uréen ve 37 % pozitivnich detekci cozZ je mirny vzestup oproti minulému tydnu (34 %). Detekce SARS-CoV-2 ma naopak klesajici tendenci, ze 26 % v 1. KT na 20 % ve 2.
KT. Tretim majoritné cirkulujicim patogenem je RSV, jeho zachyt vykazuje vzestupnou tendenci, a to z 15 % v 1. KT na 20 % ve 2. KT. V rdmci sentinelové surveillance bylo vySetfeno 58 vzorkd,
z nichz 18 bylo pozitivni na alespon jeden z vySetfovaného spektra respiracnich patogend, i v této surveillance je majoritnim patogenem virus chfipky typu A (A/HIN1 pdm), ktery byl
detekovan u 50 % vzork(i, SARS-CoV-2 byl detekovan ve 22 %, a i v této surveillance ma jeho detekce sestupnou tendenci. RSV se v sentinelovych vzorcich uplatfiuje minoritné. Pfima detekce
Mycoplasma pneumoniae se pohybuje po celou sezénu zhruba na stejné Urovni a nevykazuje vzestupnyn trend. Vzestupny trend ma naopak serologicky prikaz protilatek proti M. pn.

* 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



() Virologicka molekularni surveillance - influenza WHO region Evropa

SZU

Genetic diversity of samples

WHO Region: Europe

23.1b 1

Genetic clade

/14332

2211 [

V1A.3a.2

0 100

Number of samples
B/Victoria - vakcinalni kmen patfi do stejné klady jako
charakterizované cirkulujici kmeny, které nesou ve vétsiné pripadu

dalsi substituci

200

o
300

Subtype

| Y

ATH3N2

- E

Vakcinalni kmen 5a.2a.1

o

D197E. Z malého poctu izolovanych kmenU bylo zjisténo, Ze vSechny
jsou ucinné neutralizovany antiséry proti vakcinalnimu kmenu.

Virus Genetic group Virus passage Ferret ID
B/Brisbane/60/2008 V1A E4/E4 sheep pool
B/Stockholm/3/2022 V1A.3a.2 SIAT1/MDCK3 F28/22
B/Austria/1359417/2021 V1A.3a.2 SIAT1/MDCK4 NIB F01/21
B/Austria/1359417/2021 G141 V1A.3a.2 E3/E5 F15/21
B/Austria/1359417/2021 G141R V1A.3a.2 E3/E5 F44/21

A/H1N1 — oba vakcinalni kmeny (uréené pro pripravu vakciny na kureci

embryich i na bunéénych liniich) A/Victoria/4897/2022 neutralizuji viry
patrici do obou majoritné cirkulujicich genetickych klad 5a.2a and 5a.2a.1,

referencni kmeny jsou uvedeny v tabulce:

Virus Genetic group Virus passage FerretID
IVR-215 (A/Victoria/2570/2019) 6B.1A.5a.2 E4/DT/E3 F37/21
A/Sydney/5/2021 6B.1A.5a.2a MDCK3/MDCK3 F46/22
A/Sydney/5/2021 6B.1A.5a.2a E3/E3 F04/22
A/Victoria/4897/2022 6B.1A.5a.2a.1 SIAT2/MDCK2 F05/23
IVR-238 (A/Victoria/4897/2022) 6B.1A.5a.2a.1 E3/D6/E1 10-6 FO7/23
A/Wisconsin/67/2022 6B.1A.5a.2a.1 MDCK2 F17/23

— v pripadé H3 cirkulujicich kmenu je situace slozitéjsi a cirkulujici

klady jsou virus neutralizovany s vyssi variabilitou, coz mlze ovlivnit
ucinnost vakciny pro tyto kmeny. Studované referencni kmeny jsou

uvedeny v tabulce:

Virus Genetic group Virus passage Ferret ID
A/Thuringen/10/2022 2b P1/SIAT2 F36/22
A/Stockholm/5/2021 2a SIATO/SIAT3 F35/21
A/Darwin/9/2021 2a E3/E4 F39/21
A/Norway/24873/2021 2a.3 SIAT2 F10/22
A/Norway/24873/2021 2a.3 E3 (Am2Al1) F11/22
A/Poland/97/2022 2a.2 S2 F39/22
A/Slovenia/8720/2022 2a.1 SIAT1/MDCK1/SIAT2 F24/22
A/Lille/50053/2022 2a.1 MDCK1/SIAT3 F02/23
A/Catalonia/NSVH161512067/2022 2a.1lb SIAT1/SIAT3 F41/22
A/Albania/289813/2022 2a.3a.1 MDCK1 F21/23
A/Albania/289813/2022 2a.3a.1 E3(Am1AIl2) F19/23
A/Brandenburg/15/2022 2a.3a.1 E5(AmM1AI2) F18/23
A/Switzerland/28719/2022 2b SIAT1 F29/23
A/Massachusetts/18/2022 2a.3a.l SIAT3/SIAT1 F36/23
A/California/122/2022 2a.3a.1 E1/E1 F33/23
A/Thailand/08/2022 2a.3a.1 E3/E1 F34/23
IVR-237(A/Thailand/08/2022) 2a.3a.1 E3/D7/E1 F35/23

Zdroj ECDC



Zavér: CR virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI, 2. KT 2024

Kompletni data 2. KT ukazuji, ze majoritnim cirkulujicim virovym patogenem je jak v sentinel tak non-sentinel surveillance
virus chtipky typu A, a to predevsim A/H1N1 pdm, pfiéemz detekce viru chfipky A ma vzestupny charakter, naopak druhy
nejCastéji detekovany patogen SARS-CoV-2 vykazuje mirné sestupnou tendenci a tretim nejCastéji detekovany patogen
RSV vykazuje v porovnani s pfechozim tydnem vzestupnou trajektorii. CR data vykazuji shodu s daty evropskymi, také v
EU/EHS stoupd pocty detekci viru chiipky typu A, a klesaji zachyty SARS-CoV-2.

Vakcina proti chfipce ma dobrou Ucinnost pro sutbyp A/HIN1pdm i pro variantu B/Victoria.

Dle hldéeni z vyetfujicich laboratofi v CR nedochazi ke zvy$enému poctu pfimych zachytd Mycoplasma pneumoniae, ale
doslo ke zvysSeni poctu serologického prukazu protilatek proti Mycoplasma pneumoniae.

SARS-CoV-2: Celkoveé ve sledovaném obdobi mirné prevazuji varianty odvozené od XBB.1.5, tedy EG.5.* a varianty
odvozené od BA.2.86 — tedy JN.1. V nemalé mife se uplatiuji varianty odvozené od XBB.1.16 a XBB.2.3. Nejvétsi narust
vykazuji prave varianty JN.1.* (ancestor BA.2.86).

Ve shodé s dalSimi zemémi pozorujeme narust BA.2.86 like variant, pfedevsim JN.1. Varianty se od sebe svymi klinickymi
priznaky nelisi.



Zavér: CR epidemiologie - nemocnost 2. KT 2024 - nové

Nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) v CR ve 2. kalendafnim tydnu roku 2024 dosahla Grovné 1302 nemocnych na 100 000

osob, coz je vzestup 0 6 % oproti minulému tydnu. Vzestup nemocnosti se tyka vsech vékovych skupin populace. Aktualné nejvyssi

nemocnosti dosahuiji kraje Jihomoravsky, Karlovarsky a Vysocina. Nemocnost ARI zatim nedosahla predvanocni urovne.

V kategorii chfipce podobnych onemocnéni (ILI) je také evidovan mirny nardst, a to o 2 %. Nemocnost zatim nedosdahla Urovné
hlasené v predvanocnich tydnech, polty nemocnych jsou nadale na zvySené Urovni, s ohledem na virologické vysledky Ize hovorit o

lokalnich ohniscich respira¢nich onemocnéni.
Pivodcem akutnich respiracnich onemocnéni je v soucasnosti smésice respiracnich virll. Mezi pozitivnimi vzorky vySetfenymi v

Narodni referencni laboratofi je nejvice zachytl chfipky, nasleduje ptvodce covidu. Vyssi pocty jsou také rhinovirl a mirné se zvysuje

zachyt RS viru. Naproti tomu mykoplazmové infekce, které nedavno vyvolaly obavy v Cing, se u nas nadale vyskytuji jen ojedinéle.
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