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V CR bylo od 12. 12. 2023 osekvenovanych 98
vzorku, z toho 3 s datem odbéru v lednu 2024;
majoritni varianta je JN.1.4 a JN.1.1

V ramci skupin kategorizovanych jako varianty
zajmu v listopadu stale prevazovala detekce
variant BA.2.86 like (JN.1%*), které zaujimaji
74,5% podil sekvenovanych variant
(tmavomodra vysec na grafu dole),
nasledovana variantami EG.5 like (Erik)
odvozenych od XBB.1.9.2 (14,3 % - zelena vysec
na grafu dole).

Ve shodé s dalSimi zemémi pozorujeme
dominanci BA.2.86 like variant, predevsim JN.1.

Varianty se od sebe svymi klinickymi priznaky

nelisi.

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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Zastoupeni detekci sledovanych variant

VOC/vOl

VOI GRA (JN.1+JN.1.*) first detected in Luxembourg/Iceland,

Former VOC Omicron GRA (B.1.1.529+BA.*) first detected in Botswana/Hong Kong/South Africa,

VOI GRA (BA.2.86+BA.2.86.* excluding JN.1, JN.1.*) first detected in Denmark/Israel/USA,

VOI GRA (EG.5+EG.5.¥) first detected in Indonesia/France,

VUM GRA (XBB.2.3+XBB.2.3.*) first detected in India/USA,

VUM GRA (XBB+XBB.* excluding XBB.1.5, XBB.1.16, XBB.1.9.1, XBB.1.9.2, XBB.2.3) first detected in India,
VOI GRA (XBB.1.5+XBB.1.5.*) first detected in Austria/India/Bangladesh,

VOI GRA (XBB.1.16+XBB.1.16.*) first detected in India,

20 nejcetnéjsich variant v Evropé od 1. 2 2024
Celkem 458 WGS

Dominujici varianty
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Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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e Vzhledem k faktu, Ze varianta BA.2.87 a BA.2.87.1 vykazuje vice nez 30 zmén Bierar tiea e
v spike proteinu ve srovnani s XBB.1.5, variantou pokrytou soucasnou e 5
monovalentni vakcinou, je tato varianta hodnocena jako monitorovana m =
(VUM) jak CDC, tak ECDC. | .
. S, 220(BA2T5) s
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* Neexistuji dikazy o snadné transmisibilité a vyssi mire Sifeni BA.2.87.
e ZkusSenosti s BA.2.86, ktera rovnéz vykazovala nizkou schopnost se Sifit mezi —_—— L
. . 7 . vz o Vs v H L—‘E:‘—a‘(ll;::\kmn)
lidmi, ale odvozené varianty JN.1 a dalSich JN.x se v dlisledku malych zmén — ——
dokdzaly velmi rychle rozsitit globalné, jsou diivodem ke monitoringu.
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B A(H1)pdm09_5a.2a.1_A/Victoria/4897/2022
B A{H1)pdm09_5a.2a.1_A/Wisconsin/67/2022
B A(H1)pdm09_5a.2a_A/Sydney/5/2021
I A(H1)pdm09_NOClade

A(H1)pdm09_SubgroupMotlListed

A(H1)pdmO09

Zdroj: https://erviss.org/
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7;7_” Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI : WHO Region Evropa k 6. KT

Primary care sentinel testing

Detections Positivity

* Detekce viru chfipky se drzi nad 10% ECDC epidemickym prahem, N
a to na 27% ve srovnani s 30 % v pfedchozim tydnu. Stfedni mira o anscor
pozitivity pro 23 zemi byla 32 % (rozmezi: 9 — 82 %) a 18 zemi 3000
uvedlo alespon 10 %. Tento tyden byl ve 12 sledovanych zemich

pozorovan rostouci trend v pozitivité chripky.
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* SARS-CoV-2 byl prokazan ve 4 % vzorkd, stejné jako v minulém
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tydnu. Stredni mira pozitivity byla pro 22 zemi 4 % (rozsah: 0 %— s ) A,;,_.j,@-ﬂﬁ'
14 %). Rostouci trend v pozitivité SARS-CoV-2 byl tento tyden '
pozorovan ve 4 reportujicich zemich WHO: ruska federace (13 %),
Litva (6 %), Némecko (6 %) a Ukrajina (5 %).

Detections Positivity

Influenza ——— Influenza
RSV = REV
SARS-CoV-2 SARS-CoV-2

« Uroven RSV pozitivity byla 5 % ve srovnani s 6 % v pfedchozim
tydnu. Stredni mira pozitivity pro 19 zemi byla 5 % (rozsah: 0 %—
14 %). Rostouci trend v pozitivité RSV byl tento tyden pozorovan
v 7 hlasicich zemich.
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Zdroj: https://erviss.org/



o

Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: EU/EHP k 6. KT 2024

V ramci ARI/ILI virologické sentinel surveillance byl median pozitivity testu na Urovni EU/EHP nejvyssi u chfipky, a to 44 % (22-52 %) s
pozorovanym rostoucim, klesajicim i stabilnim trendem v jednotlivych zemich. 13 hlasicich zemi hlasi v primarni sentinelové pécei
aktivitu viru chfipky nad 10 % hranici. Osmnact zemi z 20 hl3asicich hlasi celoplosné Sifeni sezdnni chripky. Podobny trend
zaznamenan i v nonsentinel surveillance.

Z 907 potvrzenych detekci viru chripky v sentinelové surveillance predstavovalo 96 % typ A viru chfipky a 4 % typ B viru chfipky. Z
virt chfipky typu A bylo subtypovano 78 % jako A/H1pdm09 a 23 % jako A/H3. 11 pozitivnich vzork( chfipky typu B bylo dale uréeno
jako linie B/Victoria, 24 vzorka viru chfipky typu B nebylo charakterizovano.

Stfedni pozitivita SARS-CoV-2 sentinel surveillance byla na Urovni 4 %, stejné jako v minulém tydnu. Incidence klesa od 49. tydne
2023. Stabilni klesajici trend incidence SARS-CoV-2 byl zaznamenan ve vsech zemich EU/EHP.

Podil RSV v sentinel surveillance byl 5 % (sdruzeny: 6 %; IQR: 3—6). Nékteré zemé nadale hlasi zvysujici se pozitivitu v sentinel
surveillance a/nebo stoupajici nebo zvySenou pozitivitu v non sentinelové virologické surveillance.

SARI:

Pocty pFipadll zavaznych akutnich respiraénich infekci (SARI) byly vy$3i neZ ve stejném obdobi lorfiského roku. Sest ze sedmi zemi hlasi
vSechny 3 patogeny:

Sezdnni chripka: 19%, s klesajicim trendem
RSV: pokles na 10 %, nejvyssi vyskyt u déti 0—4 roky, od 52. KT 2023 klesajici trend
SARS-CoV-2: pokles na 6 %

Celkové od 50. KT 2023 postupné klesaly pocty hospitalizaci, hospitalizace na JIP a umrti. Klesajici nebo stabilni trend hlasi vSechny
reportujici zemé.

Zdroj: https://erviss.org/
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V sentinelové i nonsentinelové virologické surveillance jeiv 7. KT
jednoznacné dominujicim patogenem virus chfipky typu A
(pravdépodobné predevsim A/H1pdm), ktery byl uréen u témér

55 % pozitivnich detekci. A/H3 v CR zachycen nebyl a virus chfipky
B se drzel na nizké drovni. Druhym majoritné cirkulujicim
patogenem je RSV, ktery byl detekovan v necelych 27 % pozitivnich
vzorkd.

Detekce SARS-CoV-2 ma trvale klesajici tendenci, byl detekovan
pouze ve 2,4 % pozitivnich vzorkd.

V sentinelové surveillance (vysledky NRL/CHNCH) nadale dominuje
cirkulace viru chtipky typu A, prevazné A/H1lpdm, ale celkovy podil
detekci chfipky A jiz klesa. Virus chfipky typu B, stejné jako subtyp
chripky A/H3, nebyl prokazan (za 7. KT NRL nedisponuje
kompletnimi daty). Dalsi patogen, ktery se vice uplatnil je HRSV.
SARS-CoV-2 byl zachycen pouze v malém procentu pozitivnich
zachytU. Z virologické surveillance vyplyva, Ze epidemie chfipky ma
sestupny charakter.

Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV —
Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV —
Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV —
Enterovirus; SM - SmiSend infekce

Kalendarni
tyden (KT)

Detekce viru A

Celkem
pozitivnich:
Celkovy
pocet
vySetreni:

A Hlpdm
A H3

B

HRSV
HAdV
HPIV

HV

MP
HMPV
CoV

HRV
hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
negativni

6. KT

502
117

1320

921

2241

nekompletni

7‘ ARI/ILI: sentinel/non-sentinel virologicka surveillance v CR, 7. KT

7. KT 7. KT

data detekci

245 A +Hlpdm: 54,6 %

46
0
6
142 26,6 %

w
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13 2,4%
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533
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% z pozitivnich
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* 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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A/H5N1

* Souhrn publikace: Porovnani soucasné panzoocie (2020-2023) a predchozi viny infekce (2003—-2019)

(Plaza Pl, Gamarra-Toledo V, Rodriguez Eugui J, Lambertucci SA. Recent changes in patterns of mammal infection with
highIY pathogenic avian influenza A(H5N1) virus worldwide. Emerg Infect Dis. 2024 Mar [date

cited

https://doi.org/10.3201/eid3003.231098, DOI: 10.3201/eid3003.231098)

* V soucasné panzoocii hlasilo 26 zemi vice nez 48 druh( savcu infikovanych virem H5N1; v nékterych pripadech virus

zasahl tisice jednotlivych zvirat. Geografickd oblast a pocet druhl zasaZzenych soucasnou uddlosti jsou podstatné vétsi
neZ v pfedchozich vinach infekce. Nejpravdépodobnéjsim zdrojem infekce savct v obou obdobich se zd4 byt uzky
kontakt s infikovanymi ptaky, véetné jejich pozfeni. Nékteré studie naznacuiji, Ze prenos ze savce na savce mUze byt
zodpovédny za nékteré infekce.

Detekované adaptabilni mutace usnadnujici pfenos na savce: E627K a D701N v polymerazovém bazickém proteinu 2
(PB2-E627K) (PB2-D701N).

Klinické priznaky H5N1 u savcl jsou neurologicke a respiracni. Tato zjisténi naznacuji, ze virus H5N1 vykazuje u savcu
neurotropismus, jak je popsano u ptaku, coz zpusobuje zavazna onemocneéni a patologicke léze (napr. encefalitidu);
nekroptické nalezy dokazuji nalez viru v mozcich infikovanych uhynulych zvirat.

Ackoli neurologickeé a respiracni pfiznaky jsou béZzné hlaseny u savcu infikovanych H5N1, nékteré druhy a jednotliva
zvirata vykazuji subklinické onemocnéni. Napriklad infikovana prasata (Sus scrofa domesticus) z Indonésie, Nigérie a
Cl'n\( neméla Zadné znamky chripky, ale byla pozitivné testovana na H5N1 (40-42). Podobné v Rakousku vykazovali
infikované domaci kocky asymptomatické infekce. Subklinické infekce jsou zneoﬁ)o ojivé, protoze je nelze snadno
detekovat; infikovana jednotliva zvifata mohou prenaset virus na jiné druhy a dokonce i na lidi, coz predstavuje riziko
pro ekosystém a lidske zdravi.

Za nejvétsi riziko je povazovano ohrozeni biodiverzity.
Aktualni riziko infekce Clovéka je zatim nizké, ale pripadny pandemicky potencial viru je tfeba nadale monitorovat.

Zdroj: https://erviss.org/



Zavér 1: CR SARS-CoV-2/ARI/ILI epidemiologie

« Nemocnost akutnich respiraénich infekci véetné chfipky (ARI) v CR v 7. kalendainim tydnu roku 2024 je na Grovni
1713 nemocnych na 100 000 osob, coz predstavuje pokles 0 9,9 % oproti minulému tydnu.

* Pokles je evidovan ve vsech sledovanych vékovych skupinach.

e Aktualné nejvyssi nemocnost je v Jihomoravském a Libereckém kraji.

» Taktéz v kategorii chfipce podobnych onemocnéni (ILI) je evidovan pokles poctu nemocnych, konkrétné o 25,4 %.
Lze tedy s nejvétsi pravdépodobnosti konstatovat, ze epidemie chripky jiz kulminovala a za€ina pomalu
ustupovat.

* V rdmci aktivniho hlaseni zavaznych pripadl respiracnich infekci (tzv. SARI) bylo v aktualni chfipkové sezoné do
16. 2. 2024 hlaseno celkem 286 klinicky zavaznych pFipadl chfipkové infekce vyZzadujici hospitalizaci v rezimu
intenzivni péce, z nichZz 58 osob infekci podlehlo.



Zavér 2: CR SARS-CoV-2/ARI/ILI

V sentinelové surveillance (vysledky NRL/CHNCH) nadale dominuje cirkulace viru chripky typu A, prevazné A/H1pdm, ale celkovy podil
detekci chfipky A jiz klesa. Virus chfipky typu B, stejné jako subtyp chfipky A/H3, nebyl v 7. KT prokazan (za 7. KT NRL nedisponuje
kompletnimi daty). Z virologické surveillance vyplyva, Ze epidemie chfipky ma sestupny charakter. Dalsi patogen, ktery se vice uplatnil je
HRSV. SARS-CoV-2 v NRL zachycen nebyl, v jednotkach pripadl byly detekovany rhinoviry.

Charakterizace influenza kment: v HIN1pdm prevazuji detekce odpovidajici 5a.2a.1 (odpovidajici aktudlnimu vakcindlnimu kmenu) a
5a.2a (odpovidajici vakcinalnimu kmenu pro jizni polokouli 2024).

V sentinelové a nonsentinelové virologické surveillance zatim stale prevazuje zachyt chripky A, vzestupny trend ma vyskyt RSV, ktery byl
v 7. KT zachycen u necelych 27 % pozitivnich detekci. Zachyt SARS-CoV-2 nedosahuje ani 3 % ze vSech pozitivnich zachyta.

Z virologické surveillance vyplyva, ze epidemie chfipky pretrvava, ale ma sestupny charakter, vice se uplatnuji RSV, rhinoviry a dalsi
respiracni patogeny. RSV mohou mit vliv na pocty hospitalizovanych.

HPAI A/H5N1: Za nejvétsi riziko je povazovano ohroZzeni biodiverzity. Aktualni riziko infekce ¢lovéka je zatim nizké, ale pripadny
pandemicky potencidl viru je tfeba nadale monitorovat. ZvySeny pocet ohnisek u dribeze a ndlezy volné Zijicich uhynulych ptakt jsou pro
toto obdobi typické. V letoSnim roce se nesifi genotyp BB (je pravdépodobné, Ze populace rackll nebude naddle ohrozena), ale nové
genotypy DA a DI. Podil cirkulujicich nizce patogennich kmen0 (LPAI) ptaci chfipky je predmétem vyzkumu.

Autofi zpravy: RNDr. Helena Jirincova, Alena Janypkovd, MUDr. Radomira Limberkova, MUDr. Jan Kyn¢l, Ph.D.



