Zprava NRL ke dni 9. 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 a dalsich respiraCnich virl, poskytovat metodické pokyny vysetfujicim laboratorim a
poskytovat dalsi kvalitativni i kvantitativni informace.
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* Vobdobiod1.1.do9. 1. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 30 hlasenych testl diskriminacéni
PCR ze 3 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.x 18 Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzef 2
BA.4./BA.5/BA.5.x 6 SPEA Olomoug, s.r.o. 4
/A — 6 Zdravotni ustav se sidlem v Ostravé 24
Celkovy soucet 30

Celkovy soucet 30



K 8 1. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 135 SARS-CoV-2 Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi

BQ.1.1.1 4

pozitivnich vzorkd, zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 463 ‘B’Z”z‘"‘"ta P°fet e - BQ.1.1.13 1
o v v s 2 — 111 2
vzorkl s datem odbéru od 8. 11. 22 do 8. 1. 23, tedy za 2 mésice. BA.2.3.20 2 BE.1 1 22.1'1.12 1
7 v s ’ v v . BE.l.l 14
Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevaZovala varianta 222;5-5 2 BE112 > S !
omikronu BA.5 (33 %) a jeji subvarianty BF.7.x (19 %), a BQ.1.x (véetné BQ.1.1 SV - P - BQ.1.1.4 2
. 7 ’ 4 o 7 7 . rd v ’ B .1.1.5 1
(16 %). Pozorujeme mirny narust detekci sledované varianty BN (aktualné 5 %), A 1 BF.11 1 53117 1
] . . ey o BA.5.1 21 BF.14 53 B '1'1' 5
rekombinantni subvarianty XBB byly zachyceny pouze ojedinéle (2 %). R . BF.2 1 33'1'1(1) -
Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. BA.5.1.23 7 - - BQ.1.12 1
v . ;v ’, p: , BA.5.1.26 1 : 1.13
Tabulka 4 zohledfiuje souhrnny piehled sekvenaci za sledované obdobi. BAe 13 . BFa 1 o1 1s ]
BA.5.1.5 1 :E? 732 BQ.1.19 3
BA.5.2 41 BF.7.3 3 Egi; 2
Tabulka 4: Souhrnny pfehled sekvenovanych variant za sledované obdobi BA.>.2.1 23 SN _ BT2 1
BA.5.2.13 6 BF.7.5 1 CA7 1
Varianta Pocet Podil BA.5.2.20 4 :E';'G i cc.1 1
BA.5.x 152 32.8% L 32:;; 2 BLo X col :
BF.7.x 87 18.8% Celkovy pocet 463 e > v 1 —— -
) B BN.1.1.1 3 =
BQ.1.1 55 11.90/) BA.5.2.44 12 BN.12 X ggill i
BN.x 22 4.8% BA.5.3.1 4 BN.1.3.1 1 — 5
BE.1.1 16 3.5% BA.5.3.3 1 N4 ! DF.1 1
BQ.1.x 16 3.4% BA.5.5 2 oo o DG.1 3
CK.x 14 3.0% BA.5.5.1 1 BQ.1.1 31 )):E:'i = 2
XBB.1 8 1.7% h
BA.2.X 6 1.3%
BA.4.6 4 0‘9?’ Pro vypocet pouzit algoritmus Pangolin v 4.1.3.: https://pangolin.cog-
XBB'l'? 2 0'45’ uk.io/, 2 nezarazené sekvence neni mozné vyhodnotit ani jednim z
Ostatni 28 6.0% algoritma (GISAID,PANGO)
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https://pangolin.cog-uk.io/
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Od 4. ctvrtleti 2022 globalné poklesla sekvenacni kapacita celosvétové (viz obr. 1), GISAID hlési tbytek az 90 %. Obr. 1: EU — sekvenacni kapacita.
Duvodem je optimismus tykajici se vyvoje viru a komunitni imunity a nastup ekonomickeé krize. Proto je

extrémné dilezZité nastavit principy surveillance a netestovat nahodny vzorek Eozitivm’ch pripadl. V dobre
nastavené surveillance je kladen duraz na vybér reprezentativniho podilu vzorkd, ktery je doplnén o vzorky z
cilené surveillance. Reprezentativni vybér zahrnuje vSechny vékové kategorie a pokryva geograficky rovhomeérné
uzemi. Otazkou je, zda by melo byt pokryti Uzemi dano staticky, tedy navazanim na pocet obyvatel v dané
Uzemni jednotce, Ci dynamicky a tedy kromé poctu obyvatel zahrnout i aktudlni nemocnost Ci miru pozitivity na
sledovany patogen. Cilend surveillance se zaméfuje na sekvenaci napf. vzork( tézkych pfipadl ¢i importd.

Evoluce SARS-CoV-2 je v posledni dobé charakterizovana nerovhomérnou geografickou distribuci variant (obr. 2),
coz je dano konvergentni evoluci. Varianty s nejvétsi schopnosti se rychle Sifit a unikat protilatkdm se postupné
Siti v globalnéjsim méritku, prikladem jsou BQ.1.x, BF. 7.x, BA.5.2.x. Nékteré varianty se uplatnily lokdlné
(BA.2.75.x), ale svym dalSim vyvojem budi pozornost (CH.1.1). Pozornost odbornikl pfitahuji i varianty vzniklé
rekombinaci, napriklad XBB.1.5 ¢i XAY.x.

Obr. 2: Geograficka distribuce nékterych variant
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Posledni dominantni varianta BQ.1.1 jiz ztraci svou dominanci - misto toho vykazuje stoupajici
trend detekce CH.1.1 (~16 % pfipadl v Dansku) a XBB.1.5 (~2 % v Dansku.). Prvni data
naznacuji, ze XBB.1.5 ma schopnost Sifit se rychleji nez CH.1.1. Tato varianta se vyznacuje
pfitomnosti substituce S:P681R a soucasné postrada substituce, které byly identifikovany jako
mozna pficina zmirnéni klinického dopadu omikronu (954H a 969K) predevSim pro sniZzeni
tendence k indukci fuze bunék.

Rovnéz varianta XBB.1.5 muze mit zavaznéjsi klinicky dopad, coz naznacuji data z USA,
kde doslo k narustu hospitalizaci v souvislosti s Sifenim této varianty.

Obr. 4: Naruast hospitalizaci s covidem na severovychodé USA (zejména v Massachusetts), kde varianta
XBB.1.5 predstavuje ~75 % pfipadu, mezi lidmi ve véku 70+
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Obr.3 a/b: prehled sifeni nékterych
variant ve Velké Britanii (a) a Dansku (b)

(a) Proportion of sequenced cases in England that are Omicron BQ.1.1, Omicron
CH.1.1 and Omicron XBB.1.5from 1 Oct 2022 to 24 Dec 2022.
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V souvislosti s usilim o vytvofeni univerzalni anti
SARS-CoV-2 vakciny byla analyzovana
sekvenacni data a byly vyhodnoceny mutace Ci
varianty vedouci k vySSi infekCnosti a k uniku
pred protilatkami.

Za pozornost stoji nejen porovnani VOC

alfa, beta, gama, delta a omikron, ale i nékteré
sledované substituce, napfr. E484K, L452R,
A570D, N501Y

Obr. 5: Schéma vyvoje SARS-CoV-2. Osa x ukazuje schopnost imunitniho uniku a osa y ukazuje

infekEnost variant SARS-CoV-2. Barva kolacovych grafu oznacuje dobu izolace uvedenych variant

zaznamenanych v databazi GISAID. Plosna velikost kazdého sektoru udava pocty izolatl
jednotlivych variant do €ervence 2022 (za mésic). Sedé stiny ukazuji evolu¢ni drahy.
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Vaccination with Span, an antigen guided by SARS-CoV-2 S protein evolution, protects against challenge with viral

variants in mice, Science, Volume: 15, Issue: 677, DOI: (10.1126/scitransimed.ab03332)
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Cinska CDC nadale zvefejriuje data v GISAID.

Vysledky sekvenaci vzork(i z 12 provincii Ciny zatim
kopiruji globalni situaci.

Odlisnost vykazuji sekvenacni data predevsim ze
Shanghaje, Jiangsu a Pekingu.

We gratefully acknowledge o129
the Authors from C PR

of sequence data on which
the analysis is based.
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ARI/ILI virologicka surveillance v CR — situace k 1. KT

Tabulka 5 - Non-sentinelova surveillance

Tabulka 6 - NRL sentinelova surveillance

V rdmci non-sentinelové surveillance bylo za 1. KT ve spolupracujicich laboratofich vysSetfeno 1 822 vzorkd(, vysledky vysetieni jsou uvedeny v tabulce 5.
Do NRL bylo zasldno v rdmci sentinelové surveillance v 1. KT 63 vzork, vysledky vysetieni jsou v tabulce 6.

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 52. KT Pocet detekci 1. KT
Chtlpka A (bez dalsi subtypizace) 238 Ch¥ipka A 0 0
Chfipka A H,pdm 14 ChFioka A H.od 0 1
Chipka A H, 78 ripka A H7,pdm
Chiipka B 17 Chripka A H, 2 16
Lidsky rhinovirus 16 Chripka B 1 2
Adenovirus 3 Lidsky rhinovirus 1 3
Parainfluenza virus 7 Parainfluenza virus 0 0
Herpetické viry 2 RSV 0 5
Mycoplasma pneumoniae 0

L . ADV 0 1
Lidsky metapneumovirus 1
Sezonni koronavirus 6 MPV 0 0
RSV 140 SARS-COV-2 0 4
Bocavirus 2 Smisena infekce 1 4
Enterovirus 47 Negativni 8 36

- ) k% L - - - L

SARS-COV-2 31 Celkovy pocet vysSetreni: 13 63
SmiSena infekce 26
Celkovy pocet vysetieni: 1822

* Vsentinelové surveillance dominuje virus chfipky A/H3, narlista pocet detekci viru chfipky A/H1pdm 2009 a evidujeme ojedinélé zachyty viru chfipky typu B.
*  *Vtabulce 6 jsou uvedeny pouze aktualné pozitivni respiracni viry.

*  Vnon-sentinelové surveillance se nadale dominuje chtipka A. Stale evidujeme vyssi podil detekci RSV.

* Do vysSetifeni SARS-CoV-2** jsou zahrnuta pouze data z respiraéniho panelu, nikoli cilend detekce SARS-CoV-2.
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7;20 Graf 2: ARI/ILI — porovnani nemocnosti za poslednich 5 sezén v CR (obr. a+b) a USA (obr. c)

lAkutnl' respira¢ni infekce véetné chiipky (ARI) v Ceské republice — porovnani poslednich péti sezén

Chf¥ipce podobna onemocnéni (ILI) v Ceské republice — porovnani poslednich péti sezén
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¢;z,, Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 52. KT

* Procento vsech vzorkl sentinelové primarni péce od pacientd s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chfipky, se snizilo na 34 % z 37 % v predchozim tydnu, nejpravdépodobnéji ovlivnéno svatecniho obdobi s nizSim
testovanim a hlasenim.

« Moldavska republika, Svédsko, Litva, Slovensko, Slovinsko, Polsko, Nizozemsko a Estonsko hldsily aktivitu sezénni ch¥ipky
nad 50 % pozitivitu v sentinelové surveillance.

e Za52. KT bylo v ramci sentinelového vysSetieni pacientt s priznaky ARI/ILI testovano 2 384 vzorkd, z nichz 821 vzorku bylo
pozitivnich na chtipku (755 chripka typu A a 66 jako chfipka typu B). V 418 subtypizovanych vzorcich viru chripky A
dominuje virus chripky A/H3 (67 %) a virus A(H1)pdmO09 (33 %). VSech 15 subtypizovanych izolatl chripky B bylo
subtypovano jako B/Victoria.

Kvalitativni indikatory (viz graf 2)

* Intenzita: z 32 zemi zadna nehlasi aktivitu chripky na ,baseline” Urovni, 11 zemi hlasi nizkou intenzitu, 5 zemi hlasi stredni
intenzitu, 11 zemi hlasi vysokou intenzitu (Cesko, Némecko, Recko, Irsko, Litva, Malta, Moldavsko, Norsko, Polsko,
Rumunsko, Slovensko) a 5 zemi hlasi velmi vysokou intenzitu (Rakousko, Finsko, LotySsko, Lucembursko, Rusko).

e Zemeépisné rozsireni: z 31 zemi hlasi 1 zemé nulovou aktivitu, 1 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 1 zemé hlasi lokalni Sireni, 6
zemi hlasi regionalni Siteni (Bulharsko, Madarsko, Kosovo, Severni Makedonie, Rumunsko, Srbsko) a 22 zemi hlasi
celoplodné rozifeni (Albanie, Rakousko, Belgie, Chorvatsko, Cesko, Francie, Némecko, Recko, Island, Irsko, Izrael, Loty$sko,
Litva, Moldavsko, Holandsko, Norsko, Polsko, Portugalsko, Rusko, Slovensko, Slovinsko, Ukrajina).



Zaver: virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

Virologie SARS-CoV-2

« European society of microbiology and infectious diseases doporucuje testovat véechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a
chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani viech pozitivnich vzorkt s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci.

* Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi pfevazovala varianta omikronu BA.5 (33 %) a jeji subvarianty BF.7.x (19 %), a
BQ.1.x (véetné BQ.1.1 (16 %). Pozorujeme mirny narust detekci sledované varianty BN (aktualné 5 %), rekombinantni subvarianty XBB
byly zachyceny pouze ojedinéle (2 %).

Virologie chripka

* Vsentinelové surveillanci detekujeme predevsim A/H3 i A/H1pdm 2009 a zaznamenali jsme prvni detekce viru chfipky typu B. Probihajici
epidemie chfipky je zatim zaloZena na cirkulaci A/H3.

* V non sentinelové surveillanci prevazuje detekce A/H3 nad A/H1pdm, v mensi mife se uplatnuje virus chfipky typu B. Stale se uplatiiuje
rovnéz RSV.
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Zaver: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chripky v 1. kalendarnim tydnu 2023 (7.1.2023)

V 1. tydnu 2023 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) zvysila 0 10,5 % a dosahla hodnoty 1 956
pripadd na 100 000 obyvatel. Narust je pozorovan predevsim v kategorii dospélych. Data nemocnosti jsou vSak nadale
jesté ovlivnéna novoroénimi svatky. Nejvy$si nemocnost ARI je aktudlné hladena z jihovychodni ¢asti Uzemi CR, konkrétné
z kraja Jihomoravského, Moravskoslezského, Pardubického, Olomouckého, Vysociny, JihoCeského a Zlinského.

V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost nepatrné snizila (o 3,5 %), ovsem u dospélé populace je
evidovan vzestup o0 26,6 % (skupina 65+ let) a vzestup o 18,2 % (skupina 25-64 let).

V aktudlni chripkové sezéné bylo do 6. 1. 2023 hlaseno celkem 136 klinicky zavaznych pripadu chfipky vyzZzadujicich
intenzivni péci, z nichz v 35 pripadech doslo k umrti.

V Ceské republice nadale probiha epidemie chfipky.

Aktualni nemocnost se vyznamné neodliSuje od situace pfed nastupem pandemie covid-19 (graf 2a/b, slide 10).

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, Timotej Suri, MSc., MUDr. Jan Kyn¢l, Ph.D. 13
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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

¢ WWHOQO Statement on Omicron sublineage BA.2

https://flunewseurope.org/
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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

