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] ] ) _ VUM GRA (XBB.1.9.1+XBB.1.9..
Zastoupeni detekci sledovanych variant VUM GRA (XBB.2.3+XBB.2.3.%...
VOI GRA (EG.5+EG.5.%) firs...

, VOI GRA (BA.2.86+BA.2.86.*...
VOC/VOI Podil Former VOC Omicron GRA (B...
VOI GRA (JN.1+4JN.1.x) poprvé detekovan v Lucembursku/
Islandu 93.14%
Omicron GRA (B.1.1.529+BA.x) poprvé detekovan v
Botswané/Hong Kongu/JAR 4.13%
VOI GRA (BA.2.86+BA.2.86.x excluding JN.1, JN.1.x) poprvé VOI GRA (N.1+JN.1.%) firs...
detekovan v Dansku/Izraeli/USA 1.32%
VOI GRA (IN.1+JN.1.%) first Former O omicron GRA g Vol |
- ﬂgﬁgﬁtgd in Luxembourg/ - i(n-Bbfswa;a/I-io)n(_I:]rSKoneg/ego?.lth sl)éi;
Africa USA
20 nejéetnéjsich variant v Evropé od 29. 3. 2024 @ N
Celkem 1 138 WGS KS.1(1.63%) O NT
JN.1.5(1.63%) : JN.1(17.9%)
o «s 7 o 0,
Dominujici varianty IN-1.39(1.74%) kP2
KP1.1(1.95%) o N4
 JN.1-17,9% JJP:J'11'31(1&3'9"' 1
* IN.1.7-14,42% N @
e KP2-1226% XDK(2.7... JN‘1‘7(14'42/°. JN.1.16.1
’ ’ IJN.1.9.1(...
INTTIAn @ IN132
) 5 JN.1.7.1(3... KP3
VUM KP.x (JN.x + R346T) vice nez 30,4 % IN.1.18(3.... P12 269 -
KP.3(3.8%) 2(12.26%) @ N8
JN.1.32(4.34%) IN.1.4(7.05%
Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b JN.1.16.1(5.42%) ( ) - N7

JN.1.16(5.64%) A a4/ W
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Pocet osekvenovanych vzorkud za Evropu
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Timecourse of Omicron variant sublineage distribution
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See https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ for variant information and definitions.
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Hlavni mutace ve spike jsou soustfedény

na pozicich: 346+455+456+572I.

Jako booster pro dalsSi sezénu navrhla
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Zdroj:

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

htbox-404264308

Spike glycoprotein mutation surveillance 2024-04-23

Changes in the spike glycoprotein for the top 4 spreading lineages based on 9,185 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 HE9dal
V70del V127F G142D Yid4del
F1575 R158G N211del L2121
V213G L216F H245N AZ64D
I332V G339H R346T K356T
S371F S373P 5375F T376A
R403K D40SN R408S K417N
N440K V445H G4465 N450D
L452W L4555 F456L N4GOK
S477N TA78K N4AB1K Vas3del
E484K F4BEP Q498R N501Y
YS05H ES54K ASTOV D614G
P6215 H655Y N679K PEE1R
NT64K D796Y S939F Q954H

KP.3 defining mutations:
ins16MPLF TL191 RI1T L24del
P25del P26dal A27S S50L HESdel
V70del V127F G142D Yi44del
F157S R1586 N211del L2121
V213G LZ16F H245N AZ64D
1332V G339H K356T S371F
S373P S375F T376A R403K
D405N R408S K417N N440K
V445H G4465 N450D L452W
L4555 F456L N460K S477N
TATEK N4S1K V483del E4B4K
F4B6P Q493E Q498R N501Y
Y¥S505H E554K A570V D614G
PE215S HE55Y N679K PEB1R
N764K D796Y S939F Q954H

N969K V1104L P1143L NIEIK V1104L P1143L V12284
KP.2 emerging mutations; KP.3 emerging mutations:
H146Q 4 T250N = ¢
5 REE3L

JN.1 defining mutations:
ins16MPLF T191 R21T L24del
P25del P26del AZ75 S50L HE9del
V70del V127F G142D Y144del
F1575 R158G N211del L2121
V213G L216F H245N A264D
1332V G339H K356T 5371F
S373P 5375F T376A R403K
DA05N R4DES K417N N44OK
V445H G4465 N450D L452W
L4555 N46OK S477N T478K
N4E1K V483del E4B4K F486P
Q49BR N501Y YS05H ESS4K
ASTOV DE14G P621S HE55Y
NG79K P6E1R N764K D796Y
S5939F Q954H N96IK P1143L
IN.1 emerging mutations
5256L LA41F v

JN.1.16 defining mutations:
ins16MPLF T191 R21T L24del
FZ5del P26del AZ7S S50L HeSdel
V70del V12Z7F G142D Y144del
F1575 R1586 N211del L2121
V213G L216F H245N A264D
1332V G339H K356T S371F
S373P 5375F T376A R403K
DA405N R40BS KA1TN NA40K
V445H G4465 N450D L452W
L4555 F456L N460K S477N
T478K N481K V483del E4B4K
F4B6P Q49BR NS01Y Y505H
ES54K AST70V DE14G PE21S
HES5Y N679K PGE1R N764K
D796Y S939F QI54H N96IK
P1143L

JN.1.16 emerging mutations:

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

We gratefully acknowledge

® Spike glycoprotein variation found in < 100 sequences » Spike glycoprotein variation near host receptor, or other functional annotation the Authors from Originating
® Spike glycoprotein variation found in >100 sequences = Insertion/deletion and Submitting laboratories
» Spike glycoprotein variation found in 2 10% of sequences » Spike glycoprotein variation altering potential N-glycosylation sites of sequence data on which
from the lineage the analysis is based.
lineage defining mutations: amino acid changes found lineage emerging mutations: amino acid changes found in <10% of sequences in
in 2 10% of sequences in the lineage 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



7;7‘” Virologicka surveillance ARI/ILI/SARI: ECDC Evropa k 16. KT

* Surveillance v primarni a sekundarni péci ukazuje, Ze respiracni aktivita ve vétsiné zemi EU/EHP klesla pod zakladni

uroven.
» Aktivita sezénni chtipky na Urovni EU/EHP naddle klesa:

* Pét tydnu po sobé zlstala pozitivita chiipky v primarni péci v zemich EU/EHP pod 10 %.
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 16. tydnu pfedstavovala chfipka typu B 83 % zjit&nych vir( chiipky v zemich EU/EHP. Ctyfi tydny po sobé
bylo detekovdno vice chripky B nez chfipky A, i kdyZ detekce zUstdvaji nizké a nadale klesaji, pricemz pouze
jedna zemé hlasila zvysenou aktivitu zptsobenou 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/



Z;ZU Virologickd surveillance ARI/ILI/SARI: WHO EVROPSKY REGION - 16.KT

* Vyskyt ARI/ILI onemocnéni byl nad bazalni Urovni v 6/29 Primary care sentinel testing
hlasicich zemich.
« Uroven chfipkové aktivity se dri jiz 3 tydny pod epidemickym e

prahem.
* Vyskyt RSV a SARS-CoV-2 se drzi na nizké urovni.
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Charakterizace 6 436 vir( chripky ze sentinelové a nonsentinelové
surveillance od zacatku respiracni sezony (40 KT. 2023):
A/H1 pdm09: 53 % I
« A/Sydney/5/2021v 69 %

* A/Victoria/4897/2022 v 30 % Secondary care sentinel testing
 A/Wiscansin/67/2022 v 1%

A/H3: 44 % B s

* A/Thailand/8/2022 v 92 % s covz — sz
 A/Darwin/9/2021v7 %

B/Vic: 3 %

» B/Catalonia/2279261NS/2023 v 62 %
* B/Austria/1359417/2021v 18 %
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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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V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické
surveillance byl v 17. KT zaznamenan dalsi pokles pozitivnich
detekci i poctu vysetrenych vzorkda.

Detekce virt chripky typu A (véetné subtypu) byla nulov3,
soucasné je zaznamenan i pokles detekce virl chripky B.

V 17. KT jednoznacné dominovaly rhinoviry (29 %), RSV se drzi
na podobné urovni (15 %) jako minuly tyden. Stejnou mérou se
uplatnily metapneumoviry a mycoplasma pneumoniae (12 %),
poslednim vyraznéji se uplatiujicim patogenem byly viry
parainfluenzy (8 %).

Vyraznéji jsou zastoupeny smisené infekce u 17 % vSech
pozitivnich zachyt(.

SARS-CoV-2 byl detekovan pouze u dvou pacientd.

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

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

17. KT (neuplna data)
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*Virus ptaci chfipky byl prokdzan u 33 farem s chovem krav v 8 statech
USA.

* Byl prokdzan pfimy prenos mezi infikovanymi zviraty, jedna se
pravdépodobné o monofyleticky plvod (WGS data), genotyp 3B.13

*V okoli farem bylo potvrzeno 7 detekci viru u kocek, které trpély
neurologickymi priznaky.

* Bylo vysetfeno 150 ndhodné vybranych vzork( mléka, 58 z nich (vice
nez tfetina), bylo pozitivnich na virus chfipky A/H5N1. Z celkové
produkce mléka je 99 % pasterizovano, tedy virus A/H5N1 je
inaktivovan, ale i 1 % predstavuje pomérné vyznamny mozny zdroj
infekce.

* Ve staté Texas byla zjiSténa v odpadnich vodach vysoka koncentrace
viru chripky, aniz by v tomto staté probihala epidemie ILI. Texas je
jednim ze statd, kde byl potvrzen virus A/H5N1 ve stadech krav.

* CDC vydalo doporuceni k zvySenému monitoringu vird chripky ve
vSech provozech s ZivociSnou produkci a doporuceni nepouzivat
nepasterizované mléko.

*V sekvencnich datech nebyla zjisténa mutace typicka pro adaptaci na
povazovat NP: Y52H, ktera umoznuje unik pred obranou BTN3A3,
PB2: M631L.

* Prevalence RNA v mléce a hodnoty Ct naznacuje vysoké rozsireni viru
u krav.

* FAO/WHO/WOAH vydalo predbézné hodnoceni rizika v této
souvislosti. 2024 04 23 fao-woah-who h5nl assessment.pdf

*V souvislosti s velkym ohniskem v Indii zahrnuijici vice nez 4 000 ks

drliibeZe je v karanténé 6 osob s podezienim na infekci virem A/H5N1.

7' CDC/WHO — ptadi chiipka A/H5N1 USA, Indie

North American H5N1 clade 2.3.4.4b

~Dec 15,2023 ~Dec 27,2023

L s
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Podrobnéjsi fylogenetické stromy:
https://gisaid.org/resources/gisaid-in-the-
news/highly-pathogenic-avian-influenza-
outbreak-in-the-united-states/
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Zdroj: cidrap, promedmail, GISAID, Nextstrain, https://www.ecdc.eurépa.eu/


https://cdn.who.int/media/docs/default-source/global-influenza-programme/2024_04_23_fao-woah-who_h5n1_assessment.pdf?sfvrsn=3ca3dba6_2&download=true

Zavér: Ptaci chiipka A/H5N1; ARI/ILI EU/EHP 16. KT a CR 17. KT

Ptaci chripka A/H5N1:
« WHO a CDC upozornuji na Sifeni viru chripky ve stadech krav v USA a doporucuji zvySeny aktivnhi monitoring tohoto viru.

ARI/ILI EU/EHP v 16. KT:

» Aktivita sezénni chiipky na urovni EU/EHP stdle klesa, zachyt virl chripky pod 10 %.
e Aktivita RSV i SARS-CoV-2 ve vétsiné zemi EU/EHP nadale dosahovala nizké Urovné.

ARI/ILI CR v 17. KT:

* V kumulované sentinel a nonsentinelové virologické surveillance byl zaznamenan dalsi pokles pozitivnich detekci i pocCtu
vySetrenych vzork(. Detekce virt chripky typu A byla nulova, soucasné je zaznamenan i pokles detekce virl chfipky B.

* Jednoznacné dominovaly rhinoviry (29 %), RSV se drZi na podobné urovni (15 %) jako minuly tyden. Stejnou mérou se
uplatnily metapneumoviry a mycoplasma pneumoniae (12 %), poslednim vyraznéji se uplatiujicim patogenem byly viry
parainfluenzy (8 %).

* Vlyraznéji jsou zastoupeny smisené infekce, které tvorily 17 % vSech pozitivnich zachytu.

* SARS-CoV-2 byl detekovan pouze u dvou pacientd.

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



