Zprava NRL ke dni 19. 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, jehoz 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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C.,

* V obdobiod 10. 12.do 18. 12. 2022 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 111 hlasenych testu

diskriminacni PCR z 9 laboratori.

* 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

Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace

Varianta

Omikron

BA.2 /BF.x, BN.x BQ.x, rekombinantni
BA.5.x

Neprovedeno

Pocet
62
26
20

3

Podil Laborator Pocet
55,9% Laboratore Agel a.s. Novy jiCin 2 12
23,4% LMG Nemocnice Jihlava p.o. 3
18,0% Nemocnice Na Bulovce 18
2 7% Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1
Pardubicka krajska nemocnice a.s. odd. mikrobiologie 9
Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 9
ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 23
Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 30
Zdravotni UGstav se sidlem v Usti nad Labem 6




K 19. 12. 2022 bylo v CR celogenomove sekvenovano 55 845 SARS-COV-2  papylka 3: Prehled sekvenovanych variant v R sledované obdobi
pozitivnich vzork(l, zdrojem jsou interni data NRL a mezindrodni platforma

GISAID. V této databazi je zverejnéno celkem 95 sekvenaci s datem odbéru \Varianta Potet Podil Varianta __ Podet Podil
vzorku mezi 18. listopadem a 19. prosincem. BF.7 20 21,1% BF.7.6 1 1,1%
BQ.1.1 13 13,7% BN.1.2 1 1,1%
Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi pfevaZovala varianta 22114 140 140'25;" BN.1.5 1 1,1%
. . ’ v . 7 o P ’ o 0,
omikronu BF.7.x (24 %) a varianty BQ.1.x (vice neZ 27 %). Pozorujeme ndrdst BA5.1 3 3,2% 28'1'1;7 1 115
s . . s . . ’ 0 PN I ,170
detekci variant BQ, jinde sledované varianty BN a rekombinantni XBB byly :A.S.i6 2 :;; BQ.1.1.3 1 11%
zachyceny pouze ojedinéle. A->.2. 2% 1 BQ.1.1.4 1 1,1%
BN.1.3 3 3,2% o
;v v ’ . . BA.2.75.5 2 2,1% sl 1 1,1%
Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. BAS 21 5 5 1% BQ.1.13 1 1,1%
Tabulka 4 zohledtiuje souhrnny pfehled sekvenaci za sledované obdobi. BA.5.3.1 2 2,1% BQ.1.2 1 1,1%
BQ.1.5 2 2,1% CA.7 1 1,1%
.y . . . . cv.1 2 2,1% CK.1 1 1,1%
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BA2.320 . Lo CK2.1 1 1.1%
Varianta Pocet Podil BA.4.6.4 1 1,1% CR.1 1 1,1%
BF.7.x 23 24.2% BA.5.1.10 1 1,1% DG.1 1 1,1%
’ BA.5.1.26 1 1,1% XBB.1.5 1 1,1%
(0] v 2
BA.5.x 19 20,0% SACSLE 1 11%
BQ.1.1 13 13,7% BA.5.2.13 1 1,1%
BQ.1.x 13 13,7% BA.5.2.3 1 1,1%
BF.14 10 10,5% Celkovy pocet 95 BA.5.2.44 1 1,1%
o BE.1.1 1 1,1%
N > 20 BF.7.5 1 1,1%
BA.2.75.5 2 2,1%
BA.2.3.20 1 1,1%
BA.4.6.4 1 1,1%
Ostatni 8 9,5% 3

Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.: https://pangolin.cog-uk.io/



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

Na konci 49. tydne 2022 se pocet pfipadil COVID-19 v zemich EU/EEA zvySil o 6 % ve vSech vékovych
kategorii ve srovnani s pfedchozim tydnem. Obsazenost nemocnic od minulého tydne zvySila, zatimco
ukazatele obsazenosti JIP zustavaji stabilni.

Varianty s nejvy$Sim narustem detekci ve 48. KT ve svété (GISAID data)

BQ.1.x - narust detekci zvysen 2,4krat az 53krat oproti minulému tydnu v zavislosti na sublinii BQ, nejvyssi narust byl
zaznamenan pro sublinii: BQ.1.1.15

XBB.x —narust detekci 5 x

CQ.2 - narst detekci 10 x

CR.1.1 - narUst detekci 10 x

BE.4.2 - narlst detekci 4 x

BW.1 - narust detekci 5 x

Nové navrzené varianty:
DJ.1.2: DJ.1 sublinie (S:N460K) Peru
BQ.1.1.25: BQ.1.18 (S:Y144-, S:F490S a N:G30-) New York



ARI/ILI virologicka surveillance v CR — situace k 50. KT

V ramci non-sentinelové surveillance bylo za 49. KT ve spolupracujicich laboratofich vysetfeno 589 vzork, vysledky vySetreni jsou v tabulce 5.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance ve 49. tydnu 48 vzorkd, vysledky vysetreni jsou v tabulce 6.

Tabulka 5 - Non-sentinelové surveillance Tabulka 6 - NRL sentinelové surveillance
Patogen Pocet detekci - -
Patogen Pocet detekci
Chfipka A 107 hFiok
Chfipka A H,pdm 15 Chripka A 1 1
ChFipka A H, 90 Chripka A H;pdm 3
Chfipka B 3 Chripka A H, 16
Lidsky rhinovirus 5 Lidsky rhinovirus 6
Adenovirus 7 Parainfluenza virus 2
Parainfllue,nz.a virus 9 RSV 14
Herpetické viry 0
. SARS-COV-2 3
Mycoplasma pneumoniae 0
Lidsky metapneumovirus 1 Smisena infekce 4
Sezonni koronavirus 1 Negativni 24
RSV 177 Celkovy pocet vysetieni: 73
Bocavirus 0
Enterovirus 2
SARS-COV-2 25
SmisSena infekce 38
Celkovy pocet vysetieni: 589

* V non-sentinelové surveillanci dominuje RSV a virus chtipky A; A/H3. naristd upcet detekci viru chfipky A/H1pdm 2009.
* Vsentinelové surveillanci cirkuluje dominantné virus chiipka A/H3 a RSV, detekovali jsme prvni ptipady A/H1 pdm 2009..



/

o

450

400

350

300

Nazev osy
N
Ul
o

N
o
o

150

100

50

37. 38. 39. 40. 41. 42. 43. 44. 45. 46. 47. 48. 49. 50. 51. 52. 1. 2. 3. 4. 5 6. 7. 8 9. 10. 11. 12. 13. 14. 15. 16. 17. 18. 19. 20. 21. 22. 23. 24. 25. 26. 27. 28. 29. 30. 31. 32. 33. 34. 35. 36.

Nazev osy

s A e AH3  mmmm HRSV mmmm SARS-COV-2  mmmm AHlpdm @mem B s HAJV s HPlV EEmmHYV B VP B HMPY B CoV W hBoV BN EV 0000 SV e HRV

Upozornéni: Prosime spolupracuji laboratore, které hlasi ARI/ILI vySetfeni, o vyplnéni poctu vysSetieni na SARS-CoV-2.



Chripka — situace v Evropé ve 49. KT

Rakousko, Estonsko, Francie, Némecko, Holandsko, Portugalsko, Rusko, Ukrajina, Skotsko a Wales hlasi celoplosné Sireni viru chtipky.

* Procento vSech vzorkl sentinelové primdrni péce od pacientt s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus chripky, se
zvysilo na 23 % z 20 % v predchozim tydnu, coz je nad epidemickym prahem pro zemé EU/EEA stanovenym na 10 %.

e 27 zemi hlasi zvySenou aktivitu chripky o stfedni az vysoké intenzité. Gruzie, Némecko, Italie, Kyrgyzstan, Lotysko, Portugalsko a Slovensko
hlasi vice nez 40 % pozitivnich detekci chfipky v sentinelové surveillanci.
* Vsentinelové surveillanci dominuje virus chtipky A/H3, v non-sentinelové surveillanci prevlada detekci A/H1 pdm 2009.

* Za 49. KT bylo v rdmci sentinelového vysetieni pacient(l s priznaky ARI/ILI testovano 3 947 vzorkd, z nichz 921 (23 %) vzork( bylo
pozitivnich na chripku (95 % chripka typu A a 5 % jako chripka typu B). V 658 subtypizovanych vzorcich viru chfipky A dominuje virus
chripky A/H3 (82 %), A(H1)pdmO09 byl pozitivni u 18 % vzork( a vSech 7 izolatl chfipky B bylo uréeno jako B/Victoria.

Kvalitativni indikatory (viz graf 2)
* Intenzita: z 39 zemi hlasi 8 zemi aktivitu chfipky na ,baseline” Urovni, 10 zemi hlasi nizkou intenzitu, 14 zemi hlasi stfednou intenzitu, 4
zemé hlasi vysokou intenzitu (Kazachstan, Lotyssko, Malta, Slovensko) a 2 zemé hlasi velmi vysokou intenzitu (Rakousko a Rusko).

e Zemeépisné rozsireni: z 39 zemi hlasi 2 zemé nulovou aktivitu, 7 zemi hlasi sporadicky vyskyt, 5 zemé hlasi lokalni Sifeni, 8 zemé hlasi
regionalni Sifeni a 16 zemi hlasi celoplosné rozsireni.



<7;zu Graf 2: Chripka — virologicka surveillance v Evropé ke 49. KT

Influenza virus detections by type, subtype/lineage and week - WHO Europe, season 2022/2023
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Ze 184 geneticky charakterizovanych kmentu A(H1)pdmO09 spadalo 183 do klady 6B.1A.5a.2 (shoda s vakcinalnim kmenem),
v jednom pfipadé byl detekovan kmen z klady 6B.1A.5a.1 (vakcinalni kmen loriské sezony).

Mezi 348 kmeny A(H3) charakterizovanymi spadalo 342 do klady 3C.2alb.2a.2 (shoda s vakcinalnim kmenem). Sest (1,7 %)
virll nebylo mozné fylogeneticky zaradit.

Bylo charakterizovano 31 kmenU B/Victoria, z nichz 19 (61,3 %) bylo z klady V1A.3a.2 reprezentované
B/Austria/1359417/2021; 12 (38,7 %) nebylo mozné fylogeneticky zaradit.
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<7' ECDC — charakteristika sezény ARI/ILI ke 49. KT

. Influenza positivity in sentinel-source specimens by week - WHO Europe
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Nastup sezony epidemie chripky byl ¢asnéjSi nez u predchozich 4 sezon (viz graf 3). V sentinelovych vzorcich pfevazuje subtyp A/H3, u
hospitalizovanych pacientt naopak subtyp A/H1 pdm 2009 (65,6 %). V nékterych zemi nartsta pocCet osob hospitalizovanych na JIP s chfipkou
typu B.

V SARI hlasenych pfipadech prevazuji detekce viru chfipky typu B.

Ve 157 pfipadech byl prokazan virus chfipky typu A, ve 132 pripadech byla provedena subtypizace: A(H1)pdm09 detekovana v 89 vzorcich
(67 %), A(H3) detekovana ve 43 pfipadech (33 %). U 143 hospitalizovanych byla detekovana chfipka B, v 73 % provedena charakterizace

vzdy s vysledkem B/Victoria .



7520 ECDC — RSV surveillance

Graf 4: IcOVID-19, influenza and RSV! detections in primary care sentinel-

source specimens by week, WHO European Region
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“RSV: Respiratory Syncytial Virus. Note: Data were excluded for any country-week where no denominator {number of tests carried out) was
reported for SARS-CoV-2 or RSV.

Vysoky podil detekci RSV v celém evropském regionu byl pozorovan od tydne 40. KT, ale celkova pozitivita mezi
pacienty v primarni péci s akutnim respiraChim onemocnénim klesla ve 48. KT na 11,6 % z prfedchozich 16 %.



A(H1N1)pdm09 HA-gene phylogeny: GISAID 17.11.2022 UK sequences
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7 Vaccine viruses
SZU | subtypu A/H1 2009 pdm v systému COBAS Reference viruses
Collection date
NORTHERN IRELAND OCTOBER 2022 TESTING Jun 2022
Jul 2022
COBAS SARS CoV2/INFLUENZA AB Y Aug 2022
Sep 2022
smelei Influenza A Influenza BJINFLUENZA A MATRIX INFLUENZA B (Ct) H3/H1 pdm09 Oct 2022
SARS CoVi2 Target 1(Ct) SARS CoV2 Target2(Ct) (Tt} (ct)

oo — — — 455... M-gene mutations
V32405317 NEG NEG a3 me:::m C124A by .
S — ~ e Cl24A+G141A

g = = 3 week period
V32399277 NEG NEG W 0d:

o - = Ct >40 = 13/25= 52% called
e e = negative 6B.1A.5a.2
V32408989 NEG NEG _
V22039523 ;E:F _;:
V32409708 NEG NEG _ _
V22039695 NEG MEG - -
V22039755 NEG MNEG _ _
V22039759 30.95 3063 - - H1pdm09 variant
V22039835 NEG NEG _ _ H1pdm03 variant
V32410320 NEG MEG _ _ Hipdm0a variant
V22039887 NEG NEG - - H1pdm09 variant
V32339280 NEG NEG _ _ H1pdm03 variant
V32411273 NEG MEG - - Hipdm03 variant
V32411588 NEG NEG _ _ H1pdm03 variant
Velka Britanie: 2 laboratofe nahlasily problém s detekci subtypu A/H1pdm 2009

v systému Cobas Roche, je pravdépodné, ze tato diagnostika je ovlivnéna

genetickym driftem souc¢asnych H1N1 kmenu. 6B.1A.5a.1



¢ Upozornéni na problémy s detekci viri chfipky subtypu A/H1 2009 pdm
/sz" v systému COBAS

Te m po ral Ch a nges i n M Gene Lo Temporal trend in presence of new MP gene motif
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nucleotide | €124a | g141a] g183a|a293g | t420a | c704a

[
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aminoacid |_L42] | K46 | G61 | K98R | T140 |A235E

OH3 original (%) OH3 intermediate (%)

H3 MP =679

nur_:leotid_e c124 | 9141 { g183a } a293 420 aro4 variantniho M genu v prabéhu roku 2021 s postupné
amino acid L42 K46 61 K98R 17140 E235

NUG rostoucim podilem. Proto je tfeba provadét paralelné s
changes 0 0 48 0 0 0 detekci subtypu rovnéz subtypizaci a to predevsim v systému

Sekvencni analyza britskych kmenl demonstruje vznik

COBAS.

ILI vzorky s negativni PCR analyzou pro respiracni panel a virus
chripky A/B bez dalsi subtypizace je tfeba zaslat do NRL ke
konfirmaci.



SARS-CoV-2

* NRL upozoriuje, ze molekularné-biologicka surveillance stale probiha, pozitivni vzorky k sekvenaci by mély byt zasilany pouze do NRL. A to predevsSim z
velkych laboratofi alespon 15 % pozitivnich vzorkud. VyZzadujeme kopii elektronické Zadanky s doplnénou hodnotou Ct. Jedna se o vzorky s Ct < 30.

* Ve sledovaném ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikronu BF.7 (potomek BA.5) a zaznamenali jsme nar(st detekci variant BQ.1.

* Vzemich EU/EEA postupné narUsta pocet pripadl pozitivnich na SARS-CoV-2 v sentinelovém i non-sentinelovém Setfeni.

Chripka a RSV

* NRL upozornuje na mozné falesné negativni detekce viru chripky A u subtypu A/H1 pdm 2009, predevsim v pripadech kdy se neprovadi subtypizace.
Zadame lokalni vyrobce a distributory o in-silico analyzu oligonukleotid(i uréenych pro detekci viru chiipky typu A.

* Sohledem na evropska data lze fici, Ze kulminuje epidemie RSV, v pfistich tydnech lze ocekavat pokles. Epidemie chfipky je zatim zaloZzena na cirkulaci A/H3,
postupné se pridava A/H1 pdm. Chripku typu B evidujeme pouze sporadicky a to v non sentinelovych vysetrenich. S ohledem na evropska data Ize ocekavat
i narlst pripadd covid19.

* V souvislosti s pocinajici epidemii chfipky lze jesté doporucit ockovani proti chfipce. Stavajici kmeny mirné antigenné driftuji od navrzenych vakcinalnich
kmenu, ale spadaji do stejné fylogenetické klady jako vakcinalni kmeny.

« V 50. tydnu 2022 je evidovan daldi vzestup nemocnosti akutnich respiraénich infekci véetné chiipky (ARI). Aktualné nemocnost ARI v CR dosahla hodnoty 2
343 pripad na 100 000 obyvatel, coZ predstavuje vzestup o 33,6 % v porovnani s minulym tydnem. Nardsty nemocnosti jsou naddle evidovany ve vsech
krajich a ve vSech vékovych skupinach, coz odpovida zvySujicim se poctlm pozitivnich zachytl chripkovych vir(i v populaci.

* Nemocnost se vyrazné zvysuje i u tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI), coz je na pocdtku chripkové epidemie typické. V této kategorii se nemocnost
v porovnani s minulym tydnem zvysila o 164 %.

Na vétsiné tzemi Ceské republiky Ize situaci hodnotit jako probihajici epidemii ARI véetné chfipky. Vyjimkou jsou dva regiony, Praha a Jiho&esky kraj. V Praze

se aktualné jedna o zvyseny vyskyt ARI. V Jihoceském kraji je situace ve vyskytu ARl aktudlné hrani¢ni, epidemicky prah byl prekrocen jen ve dvou okresech, ale
ve vétsiné okresu zatim epidemicky prah prekrocen nebyl.

V soucasnosti se uplatriuje nékolik plvodc( akutnich respira¢nich onemocnéni, které vedle sebe nadale ve vyssi mife cirkuluji v populaci (zejména viry chfipky,
SARS-CoV-2 a RSV), nicméné aktivita chripky se zvySuje. Lze pfedpokladat, Zze i v dalSim tydnu se pocty nemocnych s chripkou jesté budou zvySovat, ve shodé s

Evropou mizeme ocekdavat postupny pokles hospitalizaci v dlsledku infekce virem RSV,
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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
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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

