Zprava NRL ke dni 13. 5. 2024
SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechtipkova respiracni virova onemocnéni
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S ohledem na nizky vyskyt respiracnich onemocnéni nebude od 20. KT vydavana zprava z NRL v tydennim
rezimu.

Zprava NRL bude vydavana v pripadé vyskytu mimoradnych udalosti.

Dékujeme vSem PL, PLDD a KHS zapojenych do sentinelové surveillance respiracnich virt za spolupraci.
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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/lzraeli/USA

20 nejcetnéjsich variant v Evropé od 13. 4. 2024
Celkem 1 287 WGS

Dominujici varianty
e KP2-13,58%
e IN.1.7.-12,78%
e KP3-11,89%

VUM KP.x (JN.x + R346T) vice nez 41,7 %

Zdroj: https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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Pocet osekvenovanych vzorku za Evropu
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Zdroj: https://cov-spectrum. org/explore/Europe/AIISamples/Past6M

https://nextstrain.org/ncov/gisaid/europe/6m


https://cov-spectrum.org/explore/Europe/AllSamples/Past6M
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SARS-CoV-2: vyznam zkratky FLiRT

V minulém tydnu se v médiich objevilo mnoho zprav o tom, Ze se védci obavaji nové
FLIRT varianty. Jedna se o skupinu variant, nesouci charakteristické mutace vyjadrené
jako zména aminokyseliny na definované pozici spike proteinu.

1. Kazda aminokyselina ma jednopismenny kod, pokud dekdédujeme zkratku FLIiRT (obr 1):
* FL znamena zaménu fenyalaninu na pozici 456 za leucin

* RT zaménu argininu na pozici 346 za threonin

3. Tyto konvergentni mutace nese nékolik variant LB.1, KP1.x az KP.4.2, JN.1.16.1, a dalsi.
4. Podobné jsou znaceny i jiné skupiny variant charakterizované vyznamnymi

H\

FLIRT™ N

———

——————— : aminokyselinovymi zdménami (mutacemi) - deFLiRT, FLiTI, FLiRTTi, Slip, Svip, TIRT
(obr 2 —6)
515721 5. Tzv. ddvodem k obavdm byla zména ve spike vedouci k Uniku pred protilatkami

indukovanymi predchozi vakcinou XBB.1.5.
6. Proto byl navrzen novy vakcinalni kmen (viz str. 6).

“FLIRTTI”

5:F456L KZ' 1 $ 1 < 1 SYMBOL SYMBOL
1-Letter | 3-Letter AMINO ACID K Lys lysine
Y Tyr tyrosine H His histidine
G Gly glycine Q Gin glutamine
5 6 F Phe phenylalanine E Glu glutamic acid
y = _—____-; M Met methionine Z Glx Glu and/or Gin
s et N 5 A Ala alanine w Trp tryptophan
/’ XDK.1 JN_1_7.3\\\ S Ser serine R Arg arginine
( Z = ) 1 lle isoleucine D Asp aspartic acid
\\ TIRT KQ.1 // L Leu leucine N Asn asparagine
\\ // T Thr threonine B Asx Asn andfor Asp
s M e I’ i Val valine C Cys cysteine
p Pro proline X Xaa Unknown or other 5
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EMA doporudila aktualizovat slozeni vakciny proti covid-19 pro nadchazejici podzimni sezénu 2024/2025

Pracovni skupina pro mimoradné udalosti Evropské Iékové agentury (EMA’s Emergency Task Force) dne 30.4.2024 doporucila
pro podzimni oCkovaci kampan roku 2024/2025 aktualizovat vakciny proti covid-19 tak, aby se zamérovaly na novou variantu
SARS-CoV-2 ozna¢enou JN.1.

Subvarianta viru JN.1 patfi do rodiny BA.2.86 Omicron subvariant, ktera je antigenné vzdalena od varianty XBB a od dfive
cirkulujicich variant. V souCasné dobé se JN.1 diferencuje a vyviji do nové skupiny driftovych variant. Zatim nejsou k dispozici
informace, Ze by subvarianta JN.1 zpusobovala jiné pfiznaky nez pfedchozi varianty covidu-19. V ramci rozhodovani se
posuzovaly dikazy o u€innosti stavajicich oCkovacich latek zamérenych na XBB.1.5, udaje o epidemiologii a vyvoji variant viru,
studie na zviratech a lidech tykajici se zkrizene neutralizace vyvolané vakcinami proti XBB proti noveé se objevujicim variantam
virll a studie na zvifatech s kandidatnimi vakcinami obsahujicimi subvariantu viru JN.1.

Od prvniho schvaleni covidové vakciny v roce 2020 se bude jednat jiz o tfeti zménu ve sloZeni puvodni vakciny.

Zdroj: https://www.vakcinace.eu/novinky/ema-doporucila-aktualizovat-slozeni-vakciny-proti-covid-19-pro-nadchazejici-podzimni-
sezonu-20242025

WHO Statement on the antigen composition of COVID-19 vaccines (https://www.who.int/news/item/26-04-2024-

statement-on-the-antigen-composition-of-covid-19-vaccines)

Booster vakcina XBB.1.5 byla posledni aktualizaci vakciny proti covid-19. Varianta XBB.1.5. (Kraken), globalné dominovala od
jara 2023, a prestoze byla postupné vystfidana variantami XBB.2.3, XBB.1.16, FL.1.5.1, EG.5.1 (Erik), a BA.2.86 (Pirola)
odvozenymi variantami, protilatky indukované touto vakcinou mély vyznamny virus neutralizacni potencial. S evoluci viru smérem
k uniku pred protilatkami, byl pro tento virus neutralizaCni potencial snizen. Proto byla pro dalSi vyrobu doporucena nova
varianta JN.1. Nékteré védeckeé skupiny doporucuji pro pfisti vakcinu vybrat také jednu z variant ze skupiny FLIiRT.
https://doi.org/10.1016/j.xcrm.2024.101445



https://www.vakcinace.eu/novinky/ema-doporucila-aktualizovat-slozeni-vakciny-proti-covid-19-pro-nadchazejici-podzimni-sezonu-20242025
https://doi.org/10.1016/j.xcrm.2024.101445
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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 sentinelové a nonsentinelové virologické
surveillance byl v 19. KT zaznamenan dalsi pokles
pozitivnich detekci i poctu vySetrenych vzorku.

* Celkem bylo vysetfeno 96 vzork(, z nichz 78 bylo
negativnich.

* Prevazujicim respiracnim patogenem byly viry
parainfluenzy.

* Viry chfipky ani SARS-CoV-2 detekovany nebyly.

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

Kalendarni tyden (KT)

Detekce viru

Celkovy pocet vysSetreni:

A H pdm
AH,

HRSV
HAdV
HPIV

HV

MP
HMPV
CoV
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hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
negativni
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24

16
24

49

23
520

690

7- ARI/ILI: sentinel/non-sentinel virologicka surveillance v CR, 19. KT (neuplna data)
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q;zu H5N1 — detekce viru v USA

V USA stoupl pocet stad nakazenych dojnic z 39 v minulém tydnu na 42. o = mTEeE  stat Potet stad
Virus je rozsifen a znepokojivy je fakt, Ze kravy nesou ve tkanich mlééné 12 Colorado 2
v V4 . v/ v/ . V4 . o Vv .7 ,’ Idaho 3
zlazy jak savci tak ptaci receptor pro virus, otazkou je, zda muze dojit k , T Cansas 4
adaptaci u krav stejné jako v ramci infekce prasete, kdy prase nese oba typy » e A Michigan 10
receptoru na epitelu trachey. U nékterych vzorku ve stddech z Texasu a ; e ¥ New Mexico 8
Kansasu byly zjistény adaptaéni mutace v jednom z genl polymerazového | g:,rth Carolina i
. . R ' ” { o 10
komplexu: M631L a E627K (zdroj CDC a GISAID). V souvislosti s touto »\k , - paew South Dakota 1
epizoocii bylo otestovano 260 osob, pouze v jednom pripadé byla zjisténa | 1 > % Texas 12
pozitivita A/H5N1 s mirnymi klinickymi pfiznaky (konjunktivitis) ‘ - ' Celkovy soucet 42
PB2 Mutational Profile - HSN1 Clade 2.3.4.4b - USA by Raj Rajnarayanan % & 0 8 &
PB2 Mutation Profile of all the uploaded H5N1 Clade 2.3.4.4b sequences in GISAID in 2024 | USA St;ate .
State Subtype Species Collection Date Submission Date  List of mutations
[ Kansas A/H5NI  dairy cattle 2024-04 }/27]2024 T58A, V1091, V1391, K389R, D441N, V4781, V4951, E627K, M631L, V649I, M676A Y Spedkes
Missouri A/ H5N1 2 7 2 139 — =
¥ ? o PB2 E627K ‘
I Texas A/HSN1 Human 2024-03-28 2024-04-02 TS8A 09 1391, K389R, D441N, V478lI, V495, E627K, V6491, ME6764 = -

Washington A /HSN1 2024-02-23 627K, K663R, V€ pg2 M631L

A v

Reference template (best overall AA identity/coverage):
Note: Inc

Link to dashboards: Profile - raj rajnarayanan | Tableau F #NYITCOMResearch




Zavér: Ptaci chfipka A/H5N1 v USA; ARI/ILI v CR 19. KT

Ptaci chfipka A/H5N1 v USA:

V USA stoupl pocet stad dojnic ze 39 v minulém tydnu na 42. Virus je rozSifen a znepokojivy je faktem je, Zze kravy nesou ve
tkdnich mlécné Zlazy jak savci tak ptaci receptor pro virus. Je tedy otdzkou, zda mUze v mlécné tkani krav dojit k dalsi
adaptaci viru na savce, tedy podobné situaci jako v trachee u prasat.

ARI/ILI WHO a EU/EHP v 18. KT: informace nejsou k dispozici

ARI/ILI CR v 19. KT:

* V nonsentinelové virologické surveillance byl zaznamenan dalsi pokles pozitivnich detekci i poc¢tu vySetienych vzorku.
Dominuji rhinoviry, ale nelze prehlizet cirkulaci RSV, virll parainfluenzy a metapneumovirQ. Ojedinéle byly detekovany viry
chripky a a SARS-CoV-2. V senitnelové surveillance bylo vysetfeno 96 vzork(, z nichz 78 bylo negativnich. Pfevazujicim
respiracnim patogenem byly viry parainfluenzy. V omezené mire cirkuluji rhinoviry a letos epidemicky vyznamnéjsi
metapneumoviry. V jednom pripadeée byl detekovan SARS-CoV-2.

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



