Zprava NRL ke dni 27. 12. 2022
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, poskytovat metodické pokyny vySetfujicim laboratofim a poskytovat dalsi kvalitativni i
kvantitativni informace.
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* Vobdobiod 17.12.do 27.12. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 63 hlasenych testu
diskriminacni PCR ze 7 laboratofi.

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

* V soucasnosti sledované mutace ve spike jiz slouzi pouze k potvrzeni cirkulace omikronu.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci

Varianta
BA.2/BA.5.x
BA.4/5
BA.4/5/BA.5.x
NA

Omicron
Celkovy soucet

Pocet

A A WN

50
63

Tabulka 2: Prehled laboratofi vySetfujicich mutace

Laboratof Pocet vzorku
Laboratore Agel 1
Nemocnice Na Bulovce 26
Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1
Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd.

mikrobiologie 2
SPEA Olomoug, s.r.o. 3
Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 26
Zdravotni Gstav se sidlem v Usti nad Labem 4
Celkovy soucet 63
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K 27. 12. 2022 bylo v CR celogenomové sekvenovdno 55 979 SARS-CoV-2
pozitivnich vzork(, zdrojem jsou interni data NRL 580 s datem odbéru od 26.10.

do 26.12, tedy za 2 mésice.

Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi prevazovala varianta
omikronu a jeji subvarianty BF.7.x (21 %), varianty odvozené od BA5.2 (15 %) a
BQ.1.x (14 %). Pozorujeme ndrust detekci variant BQ, jinde sledované varianty
BN a rekombinantni XBB byly zachyceny pouze ojedinéle.

Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3.
Tabulka 4 zohlednuje souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi.

Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi

Linie Pocet Podil

BF.7.x 121 21%
BA.5.2.x 89 15%
BQ.1.x 81 14%
BF.14 64 11%
BA.5.1.x 53 9%
BA.5.2 48 8%
BF.x 22 4%
BE.1.1.x 22 4%
BA.5.x 20 3%
BA.2.75 19 3%
XBB.x 11 2%
BA.4.6.x 5 1%
Ostatni 25 4%

Celkovy pocet 580

Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi

Linie Pocet | Linie Pocet Linie Pocet
BF.7 100 32.2.15 ; BQ.1.1.13 1
BF.14 64 5.1.3 00 -
BA.5.2 43
BA.5.2.3 2 BQ.1.1.7 1
BA.5.2.1 38 e 5
oD BQ.1.10 1
BQ.1.1 29 BA564 2
BA.5.1 28 CERE 5 BQ.1.11 1
BA.2.75 (Emerging BE.11 5 BQ.1.12 1
Variants AA subst) 17 BE.7.4 2 BQ.1.13 1
:E;'; 12 BQ.1.1.15 2 BQ.1.8 1
T BQ.1.1.24 2 BQ.1.9 1
BA.5.2.44 11 BQ.1.1.4 )
aliot BU.1 1
BA.5 10 Bq11s 2
BA.5.2.20 9 BQ.1.2 2 CA7 1
BA.5.2.6 9 BQ.1.23 ) CG.1 1
Elrs 9 BQ.1.26 2 cK.2.1 1
::-5-i-;3 3 cM.2 2 CN.1 1
.5.1.23 DG.1 2 cP.1 1
BA.5.9 7 Nezafazeno * 2 DF.1 1
XBB.1 7 c
XBB 2
BQ.1 6 XBB (Emerging
: BA.4.6.4 L Variants AA subst) 1
BQ.1.1.1 6 BA.4.6.5 1
cK.1 6 BA5.1.12 1 XBB.1.5 1
BA.5.1.10 5 BA.5.2.22 1
BA.5.3.1 5 BA.5.2.26 1
BQ.1.1.18 5 BA.5.2.9 1 Sy ..
BREIE 4 T 1 Pro vypocet pouzit
BA.5.2.34 4 BE.6 1 algoritmus Pangolin v
BE.1.1.1 4 BF.10 1 4.1.3.:
BQ.1.1.5 4 .
Bg Le s :E? i https://pangolin.cog-
CRA 4 | BE735 1 uk.io/, 2 nezafazené
BA.4.6 3 BF.7.9 1 sekvence neni mozné
BA.5.1.24 3 BN.11 1 vyhodnotit ani jednim z
BA.5.1.26 3 BN.1.5 1 leoritmi
BA.5.2.21 3 BQ.1.113 1 algoritmu
BF.7.6 3 XBB.LS 1 (GISAID,PANGO)
3

BQ.1.22



https://pangolin.cog-uk.io/
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Cinské CDC sdili opét
sekvenacni data v
GISAID. Sekvenace z
Ciny jsou odpovidajici
soucasnym svétovym
zjistenim, k
nej¢etnejSim patri BF,7
a BA.5.2. Sekvence BF.7
z Ciny a Mongolska jsou
pfibuzné, Guanzhou
vykazuje oddélené
ohnisko s majoritni linii
BA.5.2

Date format: YYYY-MM-DD

G 2 z gdatc O D a CU
® - 1.8 10 1VDC-420202
Beijing and Inner Mongolia Do tamyrge s
)PV - 190y VOC 63122 o o,
T iy 60°N e °
BF.7 outbreaks are related, s e % L
while Guangzhou has N e i ® .8 . s »
g A1 v WrgohaVOC-G102002 40°N 1 "(:y .l}“ LI AR ‘ ® .0
CDNCoN- A MorguratVDC -8 2002
separate BA.5.2 Mo 2N 6., . .
ren, Qe 8 20°NH - .
outbreak. .vk/wwocum g . b .
QP - 1 9meer Mompda VOG-0 - — .
P13 Gy - B0 1031073202 a ° '! Py
N NUSAT COC QORI XD 0° 4 . AN
V- Ve e W) - ORIV - B
CN - 1 BUSANY NIPHL - 22 - 5000081 -01 2022
NGOV -1 3G mamgNo- F)-4- 1ICSUALLR °
PO 1RUSANYLOC-L ORI 02022 20°S 1
PCRV- TP RS AMOS CRE- 77791 736002
Col=19tane SNIC- M0N0 2022
PN I erder A VDA N W22 40°S . .
DoV 1 SGarmary -0V 1 2161 362002 “ .
POV =1 P VO P AT WS 2027 + - - - -
P~ VO 5- U7 T8 022
| o1 OmemanOCC-5 7200802 120°W ‘w o °E 120°E
0= Orma OCIC-$ 11900, 2002 60 L 0 o d 60 20
PO TASANY -COC-ALCOMINO2 Ongltu €
pr 0CON=  H PGP DN LB 1 82502002
pr— PCOV- HRARRN RN 11 OO0
pr GOV RVBACT -COC- LM 007002
e WOV O T b A0
AV MRV - TIONRNR
o 1 ¥ Mo WVDC 2007
POV BUSANEA - W - 200 1 T oe0 T
WCa- 1 HCarmarny P44~ 1007227 2002
P Ca V- VI ORr e A OCGL- 00U 202
e 1CoV- 1Mt CRIEATTSI4060202
POV WUSACA-LCOC- QUMM 4082022
ATV -1 DUBACA - HUL-STN-ONFWIU VIV 2022
M- IRUSANY -COC-LOMMOR 2022
POV 13 RS SEY KB VI ORI 2007
NCal=1AUSARZ -COC 0T 3002022
POV TRVSANY - -200810_0180870022
V- 1R RanaANVS B WA TS 0 N
l-c.
[ "av-

MOV

— | ATV 1 0RN AN R (YOS e2
ACN-19MASANYS- M08 222
. ACeV-10RNSASPL- AR 07250002
NGl =1 9y N R0 021367 2022
WOV 1 IUSATE-COC- LOOR01 52002
PCO=T WA IWN-NVRL o S22 10N 15492022
POV LI TU P O
Moo=y
MY TR araca N NSV - T TN X2
oot AN JONC TS 000

Moo= W Curpor g NOC 4207002
s GOV 1MUSANY PR 220837 SON
[FTRTEN

TV - T BUSAMA-COCH!-CRSP CWNOCIGSOPGOARY 2002
NCoV= 1MUSACT -COC-L CORG4 1 30022

PANGO lineage ® BA5 ® BA52 O BA5.21 O BF7

N1 WGangsong IVOC 42323
WG +1 8Goangaony VOC-4182022
NGV -1 Whanyoony WOC-41 70022

Common BF.7 and BA.5.2 spike changes pattern

@® 2022-06-01
@® 2022-07-01
® 2022-08-01
@ 2022-09-01
@ 2022-10-01

2022-11-01

Genomes
® 40
@ =




SZU

T ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 51. KT

V ramci non-sentinelové surveillance bylo za 51. KT ve spolupracujicich laboratofich vysetfeno 1 150 vzork(, vysledky vySetfeni jsou uvedeny
v tabulce 5.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 50. KT 70 vzork(. A v 51. tydnu 68 vzork, vysledky vySetfeni jsou v tabulce 6.

Tabulka 5 - Non-sentinelové surveillance Tabulka 6 - NRL sentinelové surveillance

Patogen Pocet detekci

Patogen Pocet detekci 50. KT Pocet detekci 51. KT
Chripka A 107 =
i Chfipka A 1 0

Chfipka A H,pdm 15 -
Chiipka A H, 90 Chfipka A H;pdm 3 5
Chfipka B 3 Chripka A H, 15 26
Lidsky rhinovirus 5 Chripka B 0 2
Adenovirus 7 Lidsky rhinovirus 6 12
Parainfluenza virus : Parainfluenza virus 0 1 (PIV 3)
H tické vi 0

erpetické viry . RSV 16 2
Mycoplasma pneumoniae 0
Lidsky metapneumovirus 1 SARS-COV-2 4 0
Sezonnl' koronavirus 1 Sml’gena’ infEkce 5 (1X A/H3 + SARS COV'Z) 3 (1X A/H3 + SARS COV‘Z)
RSV 177 Negativni 20 18
Bocavirus 0 Celkovy pocet vysSetieni: 70 68
Enterovirus 2
SARS-COV-2 25
SmiSena infekce 38
Celkovy pocet vysSetieni: 589

V non-sentinelové surveillanci dominuje RSV a virus chfipky A; A/H3. narlsta pocet detekci viru chripky A/H1pdm 2009.
\/ cantinelové curveillanci cirkiiliiie dominantneé viriic ch¥inka A/H2 3 detekovali icme nrvni nrinadv A/H1 ndm 2009 3 ch¥inky tvnir R
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q/' Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) v 50. KT

* Procento vSech vzorkud sentinelové primarni péce od pacientl s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivhé testovani na virus
chripky, se zvysilo na 31 % z 26 % v predchozim tydnu, coZ je nad epidemickym prahem pro zemé EU/EEA stanovenym na

10 %.

* 33 zemi hlasi zvySenou aktivitu chfipky o stfedni az vysoké intenzité. Estonsko, Finsko, Francie, Némecko, Kyrgyzstan,
Loty$ko, Lucembursko, Polsko, Portugalsko, Moldavie, Slovinsko, Slovensko, Svycarsko a Uzbekostan hlasi vice nez 40 %

pozitivnich detekci chfipky v sentinelové surveillanci.
* Vsentinelové surveillanci dominuje virus chiipky A/H3 a virus chtipky B, v non-sentinelové surveillanci prevlada detekci

A/H1 pdm 2009.

Kvalitativni indikatory (viz graf 2)
* Intenzita: ze 43 zemi hlasi 9 zemi aktivitu chripky na ,baseline” Urovni, 7 zemi hlasi nizkou intenzitu, 15 zemi hlasi stredni

intenzitu, 6 zemi hlasi vysokou intenzitu (Kazachstan, LotySsko, Malta, Slovensko) a 6 zemi hlasi velmi vysokou intenzitu
(Rakousko a Rusko).

e Zemeépisné rozsireni: ze 43 zemi hlasi 4 zemé nulovou aktivitu, 6 zemi hlasi sporadicky vyskyt, 4 zemé hlasi lokalni Sifeni, 6
zemi hlasi regionalni Siteni a 23 zemi hlasi celoplosné rozsireni.
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Graf 2: Chripka — virologicka surveillance v Evropé ke 49. KT

Influenza virus detections by type, subtype/lineage and week - WHO Europe, season 2022/2823
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Z 217 sekvenovanych kment A(H1)pdm09, 216
spada do klady 6B.1A.5a.2: 131 (61%) je
reprezentovano kmenem AH1/Norway/25089/2022,
84 (39%) je reprezentovano kmenem
AH1/Sydney/5/2021, 1 (0.5%) je reprezentovano
kmenem AH1/Victoria/2570/2019. 1 sekvence
(0.5%) spada do klady 6B.1A.5a.1 reprezentované
AH1/Guangdong-Maonan/SWL1536/2019.

Z 379 A(H3) sekvenovanych kmenl 371 spada do
klady 3C.2a1b.2a.2: 204 (54%) je reprezentovano
kmenem AH3/Bangladesh/4005/2020, 147 (39%) je
reprezentovano kmenem AH3/Slovenia/8720/2020 a
20 (5%) je reprezentovano kmenem
AH3/Darwin/9/2021. 8 (2%) sekvenci nelze
fylogeneticky zaradit.

Ze 44 B/Victoria sekvenovanych kmend 30 (68%)
spada do klady V1A.3a.2 reprezentované kmenem
B/Austria/1359417/2021 a 14 (32%) sekvenci nelze
fylogeneticky zaradit.
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Graf 3:

Influenza positivity in sentinel-source specimens by week - WHO Europe
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Nastup sezony epidemie chfipky byl ¢asnéjSi nez u pfedchozich 4 sezén (viz graf 3). V sentinelovych vzorcich pfevazuje subtyp A/H3 a viry
chfipky B, u hospitalizovanych pacientl naopak subtyp A/H1 pdm 2009 (65,6 %).



Virologie SARS-CoV-2

* NRL upozoriiuje, Ze molekuldrné-biologicka surveillance stale probiha, pozitivni vzorky k sekvenaci by mély byt zasilany pouze do NRL. A to predevsim z
velkych laboratofi alespon 15 % pozitivnich vzorka. VyZzadujeme kopii elektronické Zzadanky s doplnénou hodnotou Ct. Jedna se o vzorky s Ct < 30.

* Ve sledovaném €asovém obdobi pfevazovala v CR varianta omikronu BF.7 (potomek BA.5) a stale piibyva detekei variant BQ. 1.

« Dle CDC Cina Ize zafadit vétsinu sekvenovanych vzork(i na Gzemi Ciny a Mongolska k subvariantdm omikronu BF.7 a BA.5.2

Virologie chripka a RSV

* S ohledem na data ze sentinelové surveillance lze fici, Ze epidemie RSV pomalu ustupuje. Poctu pripadd onemocnéni chfipkou narlstd, v sentinelové
surveillanci detekujeme A/H3 i A/H1pdm 2009 a zaznamenali jsme prvni detekce viru chfipky typu B. UrCeni varianty zatim bude probihat hromadné s
ohledem na ekonomii provozu. Epidemie chfipky je zatim zaloZena na cirkulaci A/H3, postupné se pridava A/H1 pdm. Chfipku typu B evidujeme pouze
sporadicky a to v non sentinelovych vysetifenich. S ohledem na evropska data lze ocekavat i narlst pripadl covid19. Non-sentinelovi surveillance zatim
naznacuje stejny podil vir( chripky a stale pretrvdavd dominantni detekce virl RSV B. Detekce pripadd SARS-CoV-2 je v sentinelové i non-sentinelové
surveillanci minoritni. Virologicka data odpovidaji epidemiologickym.

Epidemiologicka data ARI/ILI

V 51. tydnu 2022 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) zvysila 0 2,6 % a dosahla hodnoty 2 403 pripadd na 100 000 obyvatel. Zatimco
se pocty nemocnych s ARl zvySuji u dospélé populace (pfiblizné o 15 %), u predskolnich déti je evidovan mirny pokles o necelych 7 %. Nejvyssi nemocnost ARI je
aktudlné hlasena z Jihomoravského, Pardubického a Moravskoslezského kraje.

V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost naddle zvySuje, aktudlné o 58,6 %, pficemz vzestup je evidovan ve vSech vékovych skupinach, coz
odpovida zvysujicim se poctlm pozitivnich zachytl chripkovych vir(i v populaci.

V soucasnosti se nadale uplatiiuje nékolik pivodcl akutnich respiraénich onemocnéni, které vedle sebe ve vy3si mite cirkuluji v populaci (zejména viry chripky,
SARS-CoV-2 a RSV), nicméné aktivita chfipky je dominantni.

TéméF na celém Gzemi Ceské republiky lze situaci hodnotit jako probihajici epidemii ARI véetné chfipky. Vyjimkou je pouze Praha, kde nemocnost ARI sice
stoupa ve vsech vékovych skupinach, epidemicky prah vsak zatim nebyl prekrocen.

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, MUDr. Jan Kyncl, Ph.D. 1o
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* Projekt COVd ukazuje linie viru SARS-CoV-2 v prehledném grafu:
https://virus.img.cas.cz/lineages

e Testovani antigennich testd na covid-19
Antigenni COVID testy — Vysoka Skola ekonomicka v Praze (vse.cz)

e Seznam testd SUKL
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19

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

e WHO Statement on Omicron sublineage BA.2

https://flunewseurope.org/

11


https://virus.img.cas.cz/lineages
https://covidtesty.vse.cz/#hodnoceni-testu
https://www.sukl.cz/prehled-testu-k-diagnostice-onemocneni-covid-19
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

