Zprava NRL ke dni 2. 1. 2023
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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* V obdobiod 25.12.do 2. 1. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 31 hlasenych testl diskriminacéni
PCR ze 4 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 vySetfujicich mutace

Varianta Pocet

Laboratore Pocet
BA.4./BA. 1 Laboratore Agel a.s. Novy ji¢in 2 4
BA.4./BA.5/BA.5.x 29 Nemocnice Na Bulovce 10
BA.5.x 1 Oblastni nemocnice Trutnov a.s. 1
Celkovy soucet 31 Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravée 16

Celkovy soucet 31



K 1. 1. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 60,017 SARS-CoV-2 pozitivnich Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi
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¢ I L
 Niszy

1. Lidé cestujici z Ciny by méli byt testovani na SARS-CoV-2 a chfipku, pokud maji pfiznaky infekce respiraéniho
traktu.

2. SARS-CoV-2 detekovany ve vzorcich odebranych osobam cestujicim z Ciny by mél byt sekvenovan, aby se
urcil typ varianty, a sekvencni data by méla byt sdilena s mezinarodnim spolecenstvim (13, 14), aby bylo
mozné detekovat vznik novych mutaci, nebo mutace vytvorené tak, aby poskytly imunitni unikovy fenotyp.

3. Osoby cestujici do Ciny by si mély byt védomy toho, Zze béhem nékolika pFistich mésict existuje velmi vysoké
riziko infekce SARS-CoV-2. Pokud cestujete do Ciny, diirazné se doporuduje kompletni o¢kovaci cyklus tfi az
ctyr davek véetné nové bivalentni vakciny.

For EITaF
Gilbert Greub, Pikka Jokelainen, Onder Ergonul, Nick Beeching, Eskild Petersen, Marion Koopman
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V souvislosti se zvySenym poctem umrti na c19 v Japonsku, kde vzrista vyskyt varianty BA.5 se substituci v genu pro
nukleoprotein T135I je nyni vénovadna pozornost této mutaci i v jinych liniich (obr.1). Této mutaci je pfipisovana schopnost
rychlého Sifeni. V Japonsku rovnéz narlsta detekci mutace ORF3a:D155Y, ktera je charakteristicka pro dlouhou Uvodni
asymptomatickou fazi. Rovnéz jsou detekovany varianty s velkym poctem substituci, které lze s nejvétsi pravdépodobnosti
pfipsat na vrub podavani molnupiraviru (v CR Lagevrio). Jedna se o varianty BM.1xx a CH.1.1 (obr. 2).

Obr. 2
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T ARI/ILI virologickd surveillance v CR — situace k 52. KT

V rdmci non-sentinelové surveillance bylo za 52. KT ve spolupracujicich laboratofich vySetfeno 915 vzorkd, vysledky vysetfeni jsou uvedeny v tabulce 5. Hldseni
doplnéné o data z Nemocnice na Bulovce, FN Motol a ZU Ostrava bude k dispozici v pFistim tydnu.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 51. KT 68 vzork(, 52. tydnu pouze 13 vzorkd, vysledky vysetieni jsou v tabulce 6.

Tabulka 5 - Non-sentinelové surveillance Tabulka 6 - NRL sentinelové surveillance
Patogen Pocet detekei Patogen* Pocet detekci 51. KT Pocet detekci 52. KT
Chripka A 264 Chfipka A 0 0
Cht!pka A H,pdm 21 Chfipka A H;pdm 5 0
Chfipka A H, 80 -
Chiipka B 17 Chripka A H, 27 1
Lidsky rhinovirus 7 Chfipka B 2 1
Adenovirus 3 Lidsky rhinovirus 4 0
Parainfluenza virus 0 Parainfluenza virus 3 0
Herpetické viry 0 RSV 3 0
Mycoplasma pneumoniae 0 SARS-COV-2 3 0
Lidsky metapneumovirus 1 o
Sezonni koronavirus 3 Smisena infekce 4 (A/H3 + 4 xSARS CoV-2, 1 (1x A/H3 HRV)
RSV 115 1x Adyv, 1x HRV)
Bocavirus 0 Negativni 17 10
Enterovirus 1 Celkovy pocet vySetreni: 68 13
SARS-COV-2 6
Smisena infekce 26
Celkovy pocet vysetieni: 915

* Vsentinelové surveillanci dominuje virus chiipky A/H3, narlista pocet detekci viru chripky A/H1pdm 2009 a evidujeme ojedinélé zachyty viruchfipky typu B.
* *Vtabulce 6 jsou uvedeny pouze aktualné pozitivni respiracni viry.
* Vnon-sentinelové surveillanci se nadale dominuje chfipka A. PoCet detekci RSV poklesl zhruba o 50 %.
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* Za KT 51 nejsou k dispozici aktualizovana data.

* V souvislosti s ndstupem epidemie chripky prevysil podil zavaznych pripadd chfipky vyzadujicich hospitalizaci véetné
ARO/JIP podil zavaznych pripadl v disledku onemocnéni covid 19.
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Zaver: SARS-CoV-2

Virologie SARS-CoV-2

European society of microbiology and infectious diseases doporuduje testovat véechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a
chripku.

NRL v této souvislosti prosi o zaslani véech pozitivnich vzork( s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci.

Rovnéz upozorfiujeme na striktni dodrZovani lécebného schéma pfi poddvani molnupiraviru (Lagevrio), tento I1ék by nemél byt podavan
imunosuprimovanym pacientlim. V pripadé podavani molnupiraviru pfi nezlepseni klinického stavu ¢i pfi pretrvdvajici pozitivité musi byt
tyto vzorky zaslany do NRL k sekvenaci.

V souvislosti s podavanim molnupiraviru se objevuji prvni varianty s vysokym poctem mutaci, neuvazené podavani molnupiraviru by
mohlo vést k vytvoreni emergentni varianty SARS-CopV-2, ktera by mohla mit zavazny epidemicky i klinicky dopad.

Varianta s vysokym potencidlem efektivniho Sifeni XBB.1.5 je zatim se vzristajici tendenci detekovana na severoamerickém kontinentu,
predevsim v USA.

Dle CDC Cina Ize zafadit vétiinu sekvenovanych vzork( na Uzemi Ciny a Mongolska k subvariantdm omikronu BF.7 a BA.5.2, v Ciné zatim
nedoslo k vytvoreni znepokojivé varianty.

Ve sledovaném &asovém obdobi prevazovaly v CR varianty omikronu odvozené od BA.5 (33 %), dale varianty BF.7 (21 %) a BF.14 (12 %).

Jednotlivé detekujeme i varianty M.1, M.1.x a Ch.1.1, jejichz vyvoj lze pFfipsat na vrub podavani molnupiraviru. Detekujeme mirné
navySeni rekombinantni varianty XBB.1 (1,8 %).
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Zavér: ARI/ILI

Virologie chripka
V sentinelové surveillanci detekujeme predevsim A/H3 i A/Hlpdm 2009 a zaznamenali jsme prvni detekce viru chfipky typu B. Probihajici
epidemie chripky je zatim zaloZzena na cirkulaci A/H3, postupné se pridava A/H1 pdm.

Epidemiologicka data ARI/ILI

V 52. tydnu 2022 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) sniZila 0 26,3 % a dosahla hodnoty 1770 pfipad( na

100 000 obyvatel. Nejvyssi pokles (-41,7 %) je evidovan ve vekové skupiné 6-14 let. Data nemocnosti jsou vSak vyznamné ovlivnéna
vanocnimi a novoro¢nimi svatky, pokles neodpovida redlné situaci, v neepidemické sezoné navic obvykle byva pokles podstatné vétsi.
Nejvyssi nemocnost ARI je aktudlné hlasena z kraji Jihomoravského, Moravskoslezského, Jiho¢eského, Vysociny, Libereckého a
Pardubického.

V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost nadale zvySuje, aktualné o 4,1 %, pficemz nejvyssi vzestup (+ 27,7%) je evidovan
ve vekové skupiné dospélych 25-64 let.

V soucasnosti se naddle uplatiiuje nékolik pdvodcl akutnich respiracnich onemocnéni, které vedle sebe ve vyssi mite cirkuluji v populaci
(zejména viry chripky, SARS-CoV-2 a RSV), nicméné aktivita chripky je dominantni.

V aktualni chfipkové sezoné bylo do 30.12.2022 hlaseno celkem 75 klinicky zavaznych pripad( chtipky vyzZzadujicich intenzivni péci, z nichz v
18 pripadech dodlo k umrti. CtyFi nemocni se zavainym pribé&hem chfipky byli ve vékové skupiné 0-5 let, ¢tyfi ve skupiné 6-14 let, dva ve
skupiné 15-24 let, 16 ve skupiné 25-64 let a 46 ve skupiné od 60 let. Z uvedeného poctu pacientl se jednalo v 41 pfipadech o muze av 34
pfipadech o Zeny. Umrti na zavaZny pribéh chiipkové infekce byla evidovana predevéim u osob ve véku nad 65 let (16 pfipad(l) a 2 pfipady u
osob ve veku 25-64 let.

V Ceské republice nadale probiha epidemie ARI véetné chfipky.

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, MUDr. Jan Kyncl, Ph.D. 13
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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/
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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

