Zprava NRL ke dni 11. 4. 2023
SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

SZU

Uvod:

NRL pravidelné analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni pfehledovy dokument, jeho? cilem je
monitorovat $ifeni variant SARS-CoV-2, chfipky a pfipadné daldich respiraénich vird, které se na Uzemi CR
vyskytuji, poskytovat informace o novych potencialnich i redlnych rizicich v souvislosti s Sifenim a evoluci
viru SARS-CoV-2 a dalsich respiraCnich virl, poskytovat metodické pokyny vysetfujicim laboratorim a
poskytovat dalsi kvalitativni i kvantitativni informace.
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 V obdobi od 3. 4. do 10. 4. 2023 (dle data odb&ru) ma NRL k dispozici data UZIS ze 17 hlagenych testll diskriminaéni PCR ze 2
laboratofri.

* Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1.

* Soucasné UZIS udava, Ze za obdobi od 22. 3. do 10. 4. 2023 bylo provedeno celkem 11 650 testl, z toho 1 831 bylo
pozitivnich. Dle hlaseni UZIS byla provedena pouze jedna diskriminacni PCR (viz tab.3).

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vySetfujicich mutace
Varianta Pocet Laborator Pocet
Omicron 9 ., i )

ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 8
XBB.x 6
N/A ) Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 9
Celkovy soucet 17 Celkovy soucet 17
Tabulka 3: Pfehled PCR dat UZIS Tabulka 4: Prehled vysetfovanych mutaci

22.3.2023 - 10. 4. 2023

S A570D E484K L452R N501Y P681R Y505H
Celkovy Celkovy Celkovy disekri(r,izizg:;: h
pocet testu pocet se zadankou pocet pozitivnich PCR

11650 11628 1831 1 2



quzu Mikrobiologie - sekvenacni data

«K 3. 4. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 57 543 SARS-CoV-2 pozitivnich 12eulka 5: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

vzorku, zdrojem jsou interni data NRL. Varianta Pofet  Varianta Potet  Varianta Potet

BA.5.1.26 2 BQ.1.10 2 XBB.1.5.16 2
, . . , . o BA.5.5 1 BQ.1.13.1 3 XBB.1.5.17 1
*Za posledni 2 mésice bylo sekvenovano 568 vzorku s datem odbéru od 10. 2. 23 do BE.9 1 BQ1.14 1  XBB.1.5.19 3
v , . s BF.11.3 1 BQ.l.2.1 1 XBB.1.5.21 1
10. 4. 2023, prehled sekvenovanych variant udava tabulka 5. 1 | I N - 5
BF.7.19 1 BQ.1.31 2 XBB.1.5.31 2
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi pfevaZzovaly subvarianty e : o i o
omikronu XBB.1.5 (VOC, Kraken), ostatni varianty se uplathuji v mensi mire, BN.1.2 2 CH11 12 XBB.19.2 1
v ’ . ;s s BN.1.2.1 3 CH.1.1.1 4 XBF.2 1
prehled sledovanych variant uvadi tabulka 6. N1 N e W )
BN.1.3 1 CH.1.1.11 3 XBF.7 1

Tabulka 6: Souhrnny piehled sledovanych variant za dané obdobi BN.1.4 e 2

BN.1.4.3 1 CK.1 16

a 2 BN.1.5 4 CK.2.1 1

Varianta Pocet Variant BN.3 1 Cm.8.1 3

XBB.1.5.x 410 dietibutions BN.3.1 1 CR11 1

XBB.1.9.x 15 BQ.1.1 15 5531 els

754 BQ.1.1.18 1 .

XBB.x 3 BQ.1.1.19 1 EL1 1

BQ.x 50 501 BQ.1.1.2 1 EN.1 1

BQ.1.1.3 2 EU.11 2

CH.1.x 22 2 BQ.1.1.31 1 FG3 1

BN 21 BQ.1.1.32 5 XBB.1 9

CK.x 17 R et ——————— BQ.1.1.37 1 XBB.1.13 2

- g @ T 3 PP 0P 6T P 6T 6T BQ.1.1.4 2 XBB.1.28 1

X BQ.1.1.42 1 XBB.1.5 111

XBF 3 BQ.1.1.44 1 XBB.1.5.1 7

BA.S 3 = - O e O e BQ.1.1.45 1 XBB.1.5.12 262

o . ' Celkovy pocet 568 Baiis 1 XBB.15.13 5

Ostatni 16 e W Y P BQ.1.1.53 1 XBB.1.5.15 1

Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/



https://pangolin.cog-uk.io/

szu Globalni sekvenaéni data — Cina (4. dubna 2023)

Representative phylogenetics
of recent genome sequences

from 30 regions across China
(in global context)

Sekvenaéni data z Ciny nevykazuji vyznamné
odchylky, stale dominuji varianty odvozené od
BA.5, nové sledované varianty jsou detekovany
pouze sporadicky ve velkych méstech. Z velmi
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7. G IOba’ I n I, Sekvenaén I, data = Sledova né Va ria nty Tracking SARSCoV2 Lineage XBB.1.16* over time (Nickname: Arcturus)

M china
U variant odvozenych od XBB se sleduji mutace ve spike (S:Q183E, L e
S:FA86P a S:F490S), které maji vliv na vlastnosti viru a s tim ® Wi L 5 ol
souvisejici dynamiku ifeni variant, které jsou nové zafazeny jako rmois oo A
monitorované. Kromeé XBB.1.5 se jedna o XBB.1.9.1, XBB.1.9.2 a Pl W
pfedevsim o noveé se Sifici XBB.1.16, ktera byla nové pfidana na |
seznam sledovanych variant a objevila se poprvé v Indii. Siteni g — g
varianty ukazuje graf a mapa vpravo. g ) =”h g
XBB.1.16 ma dvé substituce v proteinu S: E180V je v N-terminalni 2 o 2
doméné a T478R v RBD). XBB.1.16 ma efektivni reprodukéni &islo :ﬂﬂd
(Re), 1,27 az 1,17 krat vyssi nez u plvodnich XBB.1 a XBB.1.5. | i
Varianta unika pred virus neutralizacnimi protilatkami navozenymi S Eu =
infekci BA.2 (ancestralni varianta). Ve skute¢nosti WHO klasifikovala .l '
XBB.1.16 jako sledovanou variantu 30. brezna 2023. Z |é¢ebnych incia "
monoklonalnich protilatek pouze sotrovimab vykazuje antivirovou gl B - -
aktivitu proti subvariantam XBB, v€etné XBB.1.16. Prvni data S TR

]
1]

naznacuji, Ze XBB.1.16, ma vétsi relativni rlstovou vyhodu v lidské s 2 = 3 3 = & % § &
populaci ve srovnani s XBB.1 a XBB.1.5. Soike 5471 Sorce GoADuted 4101202555155 P ITCOM Rcureh o £ Weds arebsed o

eeks are based on

Specimen Collection Dates | Note: Week 1 peak = Seqeuences with date errors (ie., only year available)

Klinické priznaky infekce vyvolané touto variantou zahrnuiji i svédivé
zanéty spojivek a dalsSi symptomy a mohou se liSit i jinak. U déti jsou
zakladnimi klinickymi symptomy horecka, kasel a zanét spojivek.

- ,} :
https://public.tableau.com/app/profile/raj.rajnarayanan/viz/TrackingXB R
B_1_16LineageOverTime/XBB_1_16 o gy
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SZU

f' ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 14. KT

V non-sentinelové surveillance nelze hovorit o dominanci, ale spektrum detekovanych agens se oproti epidemickym vinam RSV a chfipky rozsifilo.
Do NRL bylo zaslano v ramci sentinelové surveillance v 14. KT 30 vzorka.

Tabulka 7 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 8 - NRL sentinelova surveillance
Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 13. KT Pocet detekci 14. KT
Chripka A (bez dalsi subtypizace) 1 Chfipka A 0 0
Chfipka A H;pdm 0 Chiipka A H,pdm 2 0
Chfipka A H, 0 "
Chipka B 40 Chfipka A H, 0 0
RSV 10 Chripka B 9 3
Adenovirus 11 Lidsky rhinovirus 5 3
Parainfluenza virus 6 Parainfluenza virus 0 0
Herpetické viry 0
. RSV 0 0
Mycoplasma pneumoniae 0
Lidsky metapneumovirus 20 Enterovirus 0 0
Sezonni koronaviry 5 MPV 2 2
Lidsky rhinovirus 26 koronaviry 0 1
Bocavirus 3
. SARS-COV-2 4 2
Enterovirus 0
SARS-COV-2** 51 Adenovirus 2 2
SmiSena infekce 9 BOCA-V 0 0
Negativni 571 Smisena infekce 3 1
Celkovy pocet vysetieni: 752 Negativni 15 16
Celkovy pocet vysetieni: 42 30

*V tabulce 8 jsou uvedeny pozitivni respiracni viry, nikoli cely vySetfovany panel.
Do vysetieni SARS-CoV-2 ** jsou zahrnuta pouze data z respiracniho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2
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Consultation rates for influenza-like iliness (ILI) by country/territory - Czechia
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q/;z,, Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 13. KT

Procento vSech vzork( sentinelové primarni péce od pacientU s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky, kleslo na 16 % z 22 % v predchozim tydnu a zGstdva nad epidemickym prahem (10 %).

13 z 41 zemi hl3si stfedni nebo vysokou intenzitu a 20 z 40 zemi hlasi celoplosné Sifeni (pouze Estonsko a Madarsko uvadi
aktivitu nad 40 %), coz naznacuje pretrvavajici cirkulaci sezénnich vird chripky v celém regionu.

V sentinelové i nesentinelové surveillance prevazuje chripka typu B.

V ramci SARI surveillance hlasi 4 zemé miru pozitivity viru chripky nad 10 %.

Za 13. KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovdno 2 316 vzork(, z nichz 379 vzorkt bylo pozitivnich na chfipku (11 %
chfipka typu A; 89 % chripka typu B).

V subtypizovanych vzorcich viru chripky A (celkem 19) pfevazuje virus chripky A(H1)pdmOQ9 (95 %).

Vsech 133 subtypizovanych izolatd chiipky B spada do linie B/Victoria.

zdroj: FluNews Europe, ECDC-WHO/Europe weekly influenza update

Influenza virus detections by type, subtype/lineage and week - WHO Europe, season 2022/2623

A not subtyped

Graf 3:

Week



Zaver: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie SARS-CoV-2

*ECDC nadale doporucuje testovat viechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani viech
pozitivnich vzorka s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci.

*Dle celogenomové sekvenace se dominantni stava subvarianta XBB.1.5, ktera v soucasnosti spolu s XBB.1.9.1 dominuje globalné. Noveé se Sifi
XBB.1.16, dle predbéznych dat patfi do klinickych priznakt XBB.1.16 svédiva konjunktivitida.

*NRL pres nejasné financovani doporucuje zasilat pozitivni vzorky na sekvenaci do NRL.

Virologie chripka a respiracni viry

*V souladu s evropskymi daty i v CR pfevaZuje nyni detekce viru chfipky B a v non sentinelu rovnéZ SARS-CoV-2. Pozorujeme pokles detekci
RSV.

*V ramci Sifeni H5N1 klady 2.3.4.4b dochdzi k dhyndm rackd v Evropé, v disledku vytvoreni nového genotypu (reassortment LPAI H13N1
typicky rozSiteného v populaci rack(l s cirkulujici H5N1), na pobrezi Nové Anglie (USA) uhynulo tisice kus( tulenl. V USA a Kanadé byl
zaznamenan prenos na doma chované kocky, a rovnéz psa (uhyn). V souvislosti s globalnim sSifenim H5N1 doporucuje NRL hlasit nalezy
uhynulych ptakd pripadné uhynulych masozravcl v ohniscich (malé Selmy — kuny, lisky véetné kocek) Statni veterinarni spravé s podezienim
na infekci virem ptaci chripky. Méli by se vysSetfovat uhynuli savci v okoli potvrzenych ohnisek H5SN1. Dale je tfeba dbat na zabezpeceni chovl
driibeZe v okoli ohnisek, v loriském roce v Evropé dochazelo k infekcim drlibeZe v ndvaznosti na prokdzana ohniska u volné Zijicich ptaka. Je
tfeba si uvédomit, Ze se pravdépodobné bude opakovat situace z lonského roku, tedy Ze virus H5N1 bude cirkulovat celorocné. NRL
upozoriujme, Zze uhynulych zvifat se nesmime dotykat, a chovatelé ps by méli dlisledné chranit své psy, pfipadné kocky, pred kontaktem s
uhynulymi zviraty. USA jiz zaznamenaly prvni ptipad smrti psa v souvislosti s infekci virem H5N1. Pfestoze dochazi k pripadlim prfenosu viru
na Clovéka, jedna se o sporadické pripady. WHO na zdakladé globdlniho Sifeni viru a zvétsujici se hostitelské spektrum, mirné zvysilo
hodnoceni rizika tohoto viru a jeho pandemického potencialu.

Zpracoval: RNDr. Helena Jifincovd a Timotej Suri, MSc. ”
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Dalsi zdroje:
e Tracking SARS-CoV-2 Variants

e COVID-19 new variants: Knowledge gaps and research

e Genomic sequencing of SARS-CoV-2: a guide to implementation for maximum impact on public health

e Considerations for implementing and adjusting public health and social measures in the context of COVID-19

e VIEW-hub: repository for the most relevant and recent vaccine data

¢ WWHOQO Statement on Omicron sublineage BA.2

https://flunewseurope.org/
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https://www.who.int/en/activities/tracking-sars-cov-2-variants/
https://www.who.int/publications/m/item/covid-19-new-variants-knowledge-gaps-and-research
https://www.who.int/publications/i/item/9789240018440
https://www.who.int/publications/i/item/considerations-in-adjusting-public-health-and-social-measures-in-the-context-of-covid-19-interim-guidance
https://view-hub.org/
https://www.who.int/news/item/22-02-2022-statement-on-omicron-sublineage-ba.2
https://flunewseurope.org/

