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Zastoupeni detekci sledovanych variant

VOC/VOI

GISAID

Podil

VOI GRA (JN.1+4JN.1.x) poprvé detekovan v Lucembursku/

Islandu

Omicron GRA (B.1.1.529+BA.x) poprvé detekovan v

Botswané/Hong Kongu/JAR

91.86%

5.29%

VOI GRA (BA.2.86+BA.2.86.x excluding JN.1, JN.1.x) poprvé

detekovan v Dansku/lIzraeli/USA

1.14%

VUM GRA (XBB.2.3+XBB.2.3.x) poprvé detekovan v Indii/USA  0.90%

20 nejcetneéjSich variant v Evropé od 8. 3. 2024
Celkem 1 229 WGS

Dominujici varianty
* JN.1-30,89%
* JN.1.7-16,23 %

VUM KP.x (JN.x + R346T) vice nez 22,4 %

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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Spike glycoprotein mutation surveillance 2024-04-02

Changes in the spike glycoprotein for the top 4 spreading lineages based on 15,642 sequences collected in the past 60 days.

Full list at www.gisaid.org/spike

KP.2 defining mutations:
ins16MPLF T191 RZ1T L2ddel
P25del P26del A27S S50L
Hé9del V70del V127F G142D
Y1dadel F157S R1586
N21ldel L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V G339H
R346T K356T S371F S373P
S375F T376A R403K D405N
RADES K4L7N NA4DK V445H
G446S N450D L452W LA55S
F4S6L NAGOK S4TTN T4T8K
N481K V483del E4B4K F486P
Q498R NSD1Y Y505H E554K
AS70V DE14G PB21S HESSY
N679K P6B1R N764K D796Y
S939F Q954H NSEIK V1104L
Pii43L

KP.2 emerging mutations:
H146Q

KP.3 defining mutations:
Ins16MPLF T191 R21T L24del
P15del P26del A27S S50L
HEgdel V70del V127F G142D
Yl44del FIS7S R158G
N2iidel L212T V213G L216F
H245N A264D T332V G339H
KISET S3ITIF SITIP SITSF
T376A R403K D405N R4085
K417N N440K V445H G4465
N450D L452W L4555 F456L
NASOK SA77N T4TEK NASLK
Va4B3del E4B4K F4BEP Q493E
Q498R NSD1Y Y505H E554K
A570V DE14G P6215 HES5Y
NG79K PGB1R N7G4K D796Y
S939F QISIH N9SSK V1104L
P1143L V1228A

KP.3 emerging mutations:

® Spike glycoprotein variation found in £ 100 sequences

® Spike glycoprotein variation found in >100 sequences

® Spike glycoprotein variation found in 2 10% of sequences
from the lineage

lineage defining mutations: amino acid changes found
in 2 10% of sequences in the lineage

JN.1.16 defining mutations:
ins16MPLF T151 R21T L24del
P25del P26dal A27S S50L
H69del V70del VE3A V127F
61420 Yidddel F157S R1586G
N211del L2121 V213G L216F
H245N AZ64D 1332V G339H
K356T S371F 5373P S375F
T376A R4D3K DAOSN RAOSS
K417N N440K V445P V445H
64465 N450D L452W L4555
F456L N4GOK S477N T478K
N481K V483del E484A E4B4K
F486P FA90S Q498R NS01Y
¥S0SH ESSAK ASTOV DELAG
P6215 HE55Y NO79K PES1R
N764K D796Y 5939F QI54H
N969K PL143L

JN.1.16 emerging mutations:
R34E1

IN.1 defining mutations.
Ins16MPLF T19T R21T L24del
P250el P2608l AZ7S S50L
HE9del V70del VI27F G1420
¥1dddel F1575 R158G
N211del L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V G339H
KISET S3IT1F S5373P SITSF
T376A R403K D405N R4085
K417N N440K V445H 64465
N450D L452W L4555 NAGOK
477N TA78K N4S1K vag3del
E484K F4E6P Q498R N501Y
YS05H ES54K ASTOV D614G
PE21S HESSY NE7OK PEBIR
N764K D796Y S939F QISAH
NSESK P1143L

JN.1 emerging mutations;

LSF H69F M1771 P337S G339Y

R3I46K V3IB2L L441F

Numbering relative to start

E465cal R46ES DAETN 14681 codon 21,563 in hCoV-
54691 T470R Y473F A475L -
GA476K T47BR TA78E NABIR 19/Wuhan/WIV04/2019

E516Q P6B1H RG83Q D796H

We gratefully acknowledge

Spike glycoprotein variation near host receptor, or other functional annotation the Authors from Originating
» Insertion/deletion and Submitting laboratories
» Spike glycoprotein variation altering potential N-glycosylation sites of sequence data on which

the analysis is based.

lineage emerging mutations: amino acid changes found in <10% of sequences in
the lineage that are also found in top 50 emerging constellations by Spread and
top 20 emerging constellations by Acceleration (See emerging variant analysis for
details)

by BII/GIS, A*STAR Singapore

https://www.epicov.org/epi3/app_entities
/entities/corona2020/spike_glycoprotein_
mutation_surveillance.png



7;7‘” Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: ECDC Evropa k 13. KT

e Syndromova surveillance v primarni a sekundarni péci ukazuje, ze respiracni aktivita nadale klesa a ve vétsiné zemi
EU/EHP se vrétila na vychozi Uroven.

» Aktivita sezénni chfipky na Urovni EU/EHP naddle klesd a jiz neni nad 10% prahem pozitivity.

* Pozitivita v primarni i sekundarni péci v rdmci EU/EHP byla v pribéhu dvou po sobé jdoucich tydnl pod 10 %
a nadale klesa.

e Aktivita sezénni chripky ve srovnani s trendy pozorovanymi v poslednich péti letech, s vyjimkou sezdny
2020/2021 s témér zadnou aktivitou, poklesla dfive nez je pro toto zimni obdobi typické.

» Vétsina zemi nyni hlasi nizké drovné intenzity chripky i chfipce podobnych onemocnéni (ILI). Jednotlivé zemé
nadale hlasi rlizné geografické rozsiteni, coz naznacuje pokracujici heterogenitu chripkové aktivity.

* Ve 13. KT byla v EU/EHP nejcastéji detekovanym virem chfipka typu B, linie B/Victoria.

* Poprvé v této sezdné bylo zjisténo vice chfipky B nezZ chripky A, i kdyz detekce z(stavaji nizké a nadale klesaji.

» Aktivita RSV v rdmci EU/EHP nadale klesala na nizkou Uroven, a to ve vétsiné hlasicich zemi.

» Aktivita SARS-CoV-2 zUstala nizka ve vsech zemich EU/EHP.

Zdroj:https.//www.erviss.org/



7;2., Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: WHO - 13.KT

Procentualni podily pozitivnich zadchytt ARI/ILI u pacientd
v sentinelové péci:

Chripka je na 10 % epidemického prahu ve srovnanis 12 %
v pfedchozim tydnu. Stfedni mira pozitivity pro 26 zemi
byla 10 % (rozsah: 0 %—36 %), z toho 13 zemi uvedlo vice
nez 10 %. NarUst pozitivity na chfipku byl tento tyden
pozorovan v 10 zemich.

Zachyt SARS-CoV-2 byl 6% ve srovnani s 5 % v predchozim
tydnu. Stfedni mira pozitivity pro 26 zemi byla 1 % (rozsah:
0 %—25 %). Narlst pozitivity SARS-CoV-2 byl tento tyden
pozorovan ve 4 zemich: Svédsko (25 %), Polsko (24 %),
Svycarsko (10 %) a Gruzie (6 %).

Vyskyt RSV byl stejné jako v minulém tydnu na drovni 1 %.
Stredni mira pozitivity pro 23 zemi byla 0 % (rozsah: 0 %—10
%). NaruUst pozitivity RSV byl tento tyden pozorovéan ve 4
reportujicich zemich a oblastech: Svycarsko (10 %),
Némecko (6 %), Slovinsko (5 %) a Nizozemsko (2 %).

Zdroj: https://www.erviss.org/
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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



SZU

V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické
surveillance byl ve 14. KT zaznamenan mirny pokles
pozitivnich detekci i poctu vysetfenych vzorka.

Detekce viru chripky typu A (véetné subtypt) zlstava na
nizké drovni pouhych 5 %.

Detekce chripky typu B je vyssi nez detekce chripky A a v
tomto tydnu dosahuje 8%, coz je mirny pokles oproti
minulému tydnu.

Ve 14. KT dominovaly rhinoviry (23 %), doslo k poklesu RSV
(21 %), metapneumoviry (12 %) zlstaly na stejné drovni.

SARS-CoV-2 zUstava zastoupen pouze minoritné.

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 - SmiSend infekce

ARI/ILI: sentinel/non-sentinel virologicka surveillance v CR,

14. KT (neuplna data)
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o ECDC/WHO — ptadi chfipka A/H9

* Dne 10. brezna 2024 byl v delté reky Mekong
hospitalizovan 37lety muz s chfipkou typu A/H9,
jedna se o prvni pripad detekce tohoto subtypu
mimo Cinu. Subtyp neuraminidazy je predmétem

Figure 2. Distribution of confirmed human cases of avian influenza A{H9N2) virus infection by year of
onset and country, 1998-2023 (updated on 3 January 2024, n = 130)
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Zdroj: promedmail, https://www.ecdc.europa.eu/

iruses which have passed relevont safety testing. They can be handied under BSL-2



q/;zu ECDC/WHO — ptaci chfipka A/H5N1

* Virus H5N1 byl zjistén u skotu v neékolika statech USA:
Texas (8 farem)

Kansas (3)

HPAI in Domestic Livestock — Affected States
As of: April 04,2024 12:00 PM.ET
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Zdroj: cidrap, promedmail, https://www.ecdc.europa.eu/ 1o



Zavér: CR ARI/ILI 14. KT

» Aktivita sezénni chfipky v primarni i sekundarni péci na urovni EU/EHP jiz neni nad 10% prahem pozitivity a nadale
klesa, ve srovnani s trendy pozorovanymi v poslednich péti letech poklesla dfive nez je pro toto zimni obdobi typické.

* Ve 13. KT byla v EU/EHP nejcastéji detekovanym virem chtipka typu B, linie B/Victoria.
» Aktivita RSV v rdmci EU/EHP nadale klesala na nizkou Uroven, a to ve vétsiné hlasicich zemi.

» Aktivita SARS-CoV-2 zUstala nizka ve vSech zemich EU/EHP.

* V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické surveillance byl v CR ve 14. KT zaznamenan pokles pozitivnich
detekci i pokles poctu vysetienych vzorku.

* Detekce chripky typu B je vyssi nez detekce chripky A a v tomto tydnu dosahuje 8%, coz je mirny pokles oproti
minulému tydnu, detekce viru chfipky typu A (v€etné subtypl) zGstava na nizké Urovni pouhych 5 %.

* Ve 14. KT dominovaly rhinoviry (23 %), doslo k poklesu RSV (21 %), metapneumoviry (12 %) zUstaly na stejné Urovni.
Ostatni sledované respiracni patogeny se uplatnuji v malé mire.

* SARS-CoV-2 zUstdva zastoupen pouze minoritné.

Autofi zprdvy: Timotej Suri MSc., Alena Janypkovd, MUDr. Radomira Limberkovd, RNDr. Helena Jifincovd



