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Zastoupeni detekci sledovanych variant

VOC/VOI

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

VOI GRA (BA.2.86+BA.2.86.x excluding JN.1, JN.1.x) poprvé
detekovan v Dansku/lIzraeli/USA

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

20 nejcetnéjsich variant v Evropé od 22. 3. 2024
Celkem 1 064 WGS

Dominujici varianty
* JN.1-20,48%
* JN.1.7-16,07 %
« KP.2-10,00%

VUM KP.x (JN.x + R346T) vice nez 30,4 %

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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Timecourse of Omicron variant sublineage distribution
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Zdroj:

https://www.epicov.org/epi3/frontend#lig

htbox-404264308

Spike glycoprotein mutation surveillance 2024-04-16

Changes in the spike glycoprotein for the top 4 spreading lineages based on 1,643 sequences collected in the past 60 days.

Full list at www.gisaid.org/spike

KP.2 defining mutations:
ins16MPLF T191 RZ1T L24del
P25del P26del A275 S50L
HE9del V70del V127F G142D
¥idddel FL57S R1586
N21ldel L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V G330H
R346T K356T S371F 5373P
S375F T376A R403K DA0OSN
RA408S K417N N44OK VA45H
G4468 N450D LA5IW L455S
FA56L N4GOK S477N T47EK
N481K V483del E484K FA86P
Q498R N501Y Y505H ES54K
AS70V D614G P6215 HE55Y
NE79K PEB1R N764K DFI6Y
S939F QI54H NIGIK V1104L
P1143L
KF.Z emerging mutations:
H146Q

IN.1.18 defining mutations:
ins16MPLF T191 R21T L24del
P25del P26del A275 S50L
HE9del V70del V127F G142D
Y144del F1575 R1586
N21ldel L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V 6339H
R346T K356T 5371F §373P
S375F T376A R403K D4OSN
RA08S K417N N440K V445H
64465 NA50D L45ZW L4555
N460K S477N T478K N4S1K
V483del E484K FASEP Q40ER
N501Y Y505H ES54K AS70V
D614G P6215 HE55Y NE79K
P681R N764K D796Y S939F
Q954H N969IK P1143L
3IN.1.18 emerging mutations:
FAS6V

® Spike glycoprotein variation found in < 100 sequences

® Spike glycoprotein variation found in >100 sequences

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

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

Spike glycoprotein variation near host receptor, or other functional annotation

KP.3 defining mutations:
ins16MPLF T19I R21T LZ4del
P25del P26del A275 S50L
HE9del V70del V127F G142D
¥idddel F1575 R158G
N21ldel L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V G339H
K356T 5371F 5373P 5375F
T376A R403K D405N R4085
K417N N440K V445H GA465
MN450D LA52W LASSS F456L
N4GOK S477N T478K NAB1K
V483del E4B4K FABEP Q493E
Q49BR N501Y YS505H ES54K
AS70V D614G P6215 HE55Y
NE79K PEB1R N764K D796Y
S939F Q954H NIGIK V1104L
P1143L V1228A

KP.3 emerging mutations:

IN.1.16 defining mutations:
ins16MPLF T19T R21T L24del
P25del P26del A275 S50L
HE&9del V70del V127F G142D
Y144del F1575 R158G
N21ldel L2121 V213G L216F
H245N A264D 1332V G339H
K356T S371F 5373P S375F
T376A R403K DA0OSN R40BS
KA17N N440K V445P V445H
4465 N450D L452ZW LAS5S
F456L N4GOK S477N T478K
NA81K VA83del EAB4A E4BAK
FASEP F490S Q498R NSO1Y
¥505H E554K AS70V DE14G
P6215 HE55Y N679K PEB1R
N764K D796Y S939F QI54H
NS69K P1143L

IN.1.16 emerging mutations:

© Insertion/deletion

» Spike glycoprotein variation altering potential N-glycosylation sites

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)

Numbering relative to start
codon 21,563 in hCoV/-
19/Wuhan/WIV04/2019

We gratefully acknowledge
the Authors from Originating
and Submitting loboratories
of sequence data on which
the analysis is based.




7;7‘” Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: ECDC Evropa k 15. KT

» Surveillance v primarni a sekundarni péci ukazuje, Ze respiracni aktivita ve vétsiné zemi EU/EHP klesa.
» Aktivita sezénni chfipky na Urovni EU/EHP naddle klesa:

« Ctyfi tydny po sobé zUstala pozitivita ch¥ipky v primarni pééi v zemich EU/EHP pod 10 %, pficem? 83 % zemi
hlasilo pozitivitu pod prahem epidemie. Chripkova pozitivita v sekundarni péci byla rovnéz pod 10 % a nadale
klesala.

e VeétsSina zemi nyni hlasi bazalni nebo nizkou Uroven intenzity chripky a bazalni hodnoty chripce podobnych
onemocnéni (ILI). Zemé nadale hl3si rlzné geografické rozsireni, coz naznacuje pokracujici heterogenitu
chripkové aktivity.

* V 15. tydnu predstavovala chfipka typu B 84 % zjisténych vir(i chfipky v zemich EU/EHP. Tfi tydny po sobé bylo
detekovano vice chtipky B neZ chripky A, i kdyZ detekce z(stavaji nizké a nadale klesaji, pficemz pouze jedna
zemé hlasila zvysenou aktivitu zpUsobenou chfipkou B.

» Aktivita RSV nadale klesala na nizkou uroven ve vétsiné hlasicich zemi EU/EHP.

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

Zdroj:https.//www.erviss.org/
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Procentudlni podily pozitivnich zachyt( ARI/ILI u pacient(
v sentinelové péci:

Chripka zUstala pod 10% epidemickym prahem, a to na 8% ve
srovnani s 9% v predchozim tydnu. Stfredni mira pozitivity
byla 6 % pro 25 zemi (rozsah: 0 %—40 %) a 7 zemi uvedlo
alespon 10 %. Narust pozitivity chfipky byl tento tyden
pozorovan v 6 hlasicich zemich.

Zachyt SARS-CoV-2 byl na stejné urovni jako v predchozim
tydnu (2 %). Stredni mira pozitivity byla 0 % pro 23 zemi
(rozsah: 0 %—15 %). Narust pozitivity SARS-CoV-2 byl tento
tyden pozorovan ve 4 hlasicich zemich: Polsko (15 %), Srbsko
(12 %), Moldavska republika (8 %) a Norsko (3 %).

Zachyt RSV byl stejné jako v minulém tydnu 2%. Stredni mira
pozitivity byla 0 % pro 21 zemi (rozsah: 0 %—15 %). Narust
pozitivity RSV byl tento tyden pozorovan v 5 zemich: Cesko
(15 %), Moldavska republika (8 %), Ruska federace (7 %),
Dansko (5 %) a Némecko (4 %).

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



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

SZU

* V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické
surveillance byl v 16. KT zaznamenan dalsi pokles
pozitivnich detekci i poctu vysetfenych vzorka.

* Detekce virll chfipky typu A (véetné subtyp(l) zUstdva na
nizké urovni pouhych 4 %, souCasné je zaznamenan i
pokles detekce virl chfipky B (2 %).

* V 16. KT jednoznaéné dominovaly rhinoviry (35 %), doslo k
mirnému poklesu RSV (15 %) a k mirnému vzestupu
zachytl sezénnich koronavir( (10 %), které byly tretim
nejcastéji detekovanym patogenem.

* SARS-CoV-2 byl detekovan u 6 % pozitivnich zachytd.

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 - Smisena infekce
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Zavér: ARI/ILI EU/EHP 15. KT a CR 16. KT

» Aktivita sezénni chfipky na urovni EU/EHP stéle klesa.
* V 15. KT byl v zemich EU/EHP zachyt vir( chripky pod 10 %.
» Aktivita RSV i SARS-CoV-2 ve vétSiné zemi EU/EHP naddle klesala a dosahovala pouhd 2 %.

« V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické surveillance byl v 16. KT v CR zaznamenan dalsi pokles pozitivnich
detekci i poctu vySetrenych vzorka.

» Detekce virll chfipky typu A (véetné subtypl) zlstava na nizké drovni (4 %), soucasné je zaznamenan i pokles detekce
vird chripky typu B (2 %).

* V 16. KT v CR jednozna&né dominovaly rhinoviry (35 %), doslo k mirnému poklesu RSV (15 %) a k mirnému vzestupu
zachytl sezdonnich koronavird (10 %), které byly tretim nejcastéji detekovanym patogenem.

e SARS-CoV-2 byl detekovan u 6 % pozitivnich zachytu.

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



