Zprava NRL ke dni 16. 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.

Obsah:
Mikrobiologie — vyhodnoceni dat z diskriminacni PCR Strana 2
Mikrobiologie — vyhodnoceni sekvenaénich dat v CR a ve svété Strana 3 -6

Strana 7 - 11

Zaveér a odkazy Strana 12 - 14



* V obdobiod 8. 1. do 15. 1. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 13 hlasenych testl diskriminaéni PCR ze 2
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 a nelze usuzovat na prfitomnost
subvarianty.

VvV eV/

projevy (indukce fuze bunék), doporucuje NRL ke zvazeni sledovat tuto mutaci.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vySetfujicich mutace
] y Laboratore Pocet
XBIZI.‘:(anta P?;Et Poliklinika AGEL, Dopravni zdravotnictvi a.s., Plzen 6
o) e 13 Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 7

Celkovy soucet 13



Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR sledované obdobi

q/;z,, Mikrobiologie - sekvenacni data

K 15. 1. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 416 SARS-CoV-2

. , . . . . , ; Varianta Poclet BA.5.9 1 BQ.1l.1.1 11

pozitivnich vzorku, zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 555 BA.2.3.20 3 BE1 1 BQ1.1.13 1

o o v . BE.1.1 11 BQ.1.1.15 3

vzork( s datem odbéru od 15. 11. 22 do 15. 1. 23, tedy za 2 mésice. 222;55 z BE.112 2 BQ.1.118 1

* Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta  sass4 1 aes i EEEE -

omikronu BA.5 (28 %) a jeji subvarianty BF.7.x (18 %), pozorujeme mirny pokles 32-51 1‘; BF.10 1 BQ.LL4 2

v v , . . , . . , BA.5. BF.11 2 BQ.1.15 2

BQ.1.x véetné BQ.1.1 (17 %). Detekce sledovanych variant jsou zatim minoritni. Gt 4 BFI13 2 BQLL7 1

Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. BA5.1.23 S =n - -

. . . , , , BA.5.1.26 g Bk Gl 2

* Tabulka 4 zohledniuje souhrnny pfehled sekvenaci za sledované obdobi. BA5.1.29 , BFR27 1 BQ112 1

BF.4 1 BQ.1.13 3

BANEARE 2 Bfs 1 BQ.1.14 1

Tab. 5: CelkovV podet BA.5.2 36 BF.7 86 BQ.1.18 1

Tabulka 4: Souhrnny piehled dat.k. e ,o‘éyr‘;ce - Eii;; 2c5> B | EENN :

sekvenovanych variant za sledované ete c;vanyc siedovanyc BA5.2.20 , BR74.1 1 BQ122 1

obdobi varian BAS.2.21 3 BR7S ! e i

Varianta Potet  Podil Eii;j‘s i BF.7.8 1 BT2 1

BA.5.X 157 28.3% Varianta Akronym Polet BAS5.234 = EE? i g’éz i

BF.7.x 102 18.4% XBB.1 15 BA.5.2.35 3 BM.1.11 1 CH.11 3

BQ.1.1 95 17.1% XBB.1.5 Kraken 5 BA.5.2.44 7 BN.1.1 1 CH.1.1.1 2

BF.14 53 9.5% XBB.2 1 BA.5.2.6 20 BN.1.11 5 K1 1

BN.1.2 1 CK.2.1 2

BN.x 36 6.5% XBF Bythos 0 BA.5.2.7 b oaN13 23 K211 1

BA.5.3.1 2 — —

BQ.1.x 26 4.7% CH.1.1 Orthrus 3 BAS 33 ) BN.1.3.1 2 CP.1 1

BE.x 16 29% CHlll 2 U BN.1.4 2 CR.1 4

. BA.5.5 4 BN.1.5 2 cv.1 2

CK.x 14 2.5% BA.5.5.1 1 BQ1 9 DF.1 1

XBB.1 11 2.0% BA.5.6.4 4 BQ.1.1 57 DG.1 3

BA.2.x 8 1.4% oy g : , _ _ : _ y , , XBB.1 8

. Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/, 3 nezafazené sekvence neni XBB.1.5 3

BA.4.6.x 3 0.5% mozné vyhodnotit ani jednim z algoritm (GISAID,PANGO) XBB.2 1
XBB.1.5 3 0.5%

Ostatni 31 5.6% Celkovy pocet 555 3


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

=

V soucasné dobé patfi k nejsledovanéjSim variantam
XBB.1.5 (Kraken), XBF (Bythos) a CH.1.1 (Orthrus).
Posledni zminéna varianta nese mutaci P681R, ktera je
zasadni pro fuzi bunék a patfila k charakteristickym
mutacim u varianty delta.

Tyto varianty jsou dominantni prevazné v mistech
vzniku, XBB.1.5 v nékterych statech USA , CH.1.1 na
Novém Zélandu, XBF v Australii.

Dalsi varianty s potencidlem k moznému Sifeni jsou
rekombinanty mezi BA.2.75s +BQs + CM.8.1, pfipadné
BE.9.

V tabulce uveden prehled sekvenaci uverejnénych v
GISAID od 31.12. 2022 do 9.1. 2023

Name

XBB.1.5

Lineages carrying_S:F486P
XBF (recombinat

BA.5.2/CJ.1)

CH.1 (BM.4.1.1.1)

CH.11 (BM.4.1.1.1.1)

BM.4.1.1. (Ba.2.75.3.4.1.1)

BM.4 (BA.2.75.3.4)

BM.4.1 (BA.2.75.3.4.1)

BA.2.75.3*

Level 7

Level 6

BQ.1.1.27

BQ.1.23

BQ.1.25 (BE.1.1.1.1.25)
BQ.1.1.13

BQ.1.1.2 (BE.1.1.1.1.1.2)
BQ.1.1.28

BA.2.75*

XBB.1

BQ.1.1.10

BE.9 (BA.5.3.1.9)

Globalni sekvenacni data - 1

Query

XBB.1.5* (Nextclade)
S:F486P

XBF* (Nextclade)

CH.1* (Nextclade)

CH.1.1* (Nextclade)

BM.4.1.1* (Nextclade)

BM.4* (Nextclade)

BM.4.1* (Nextclade)

BA.2.75.3* (Nextclade)

CH.1.1.1* (Nextclade)

CH.1.1.2* (Nextclade)

[exactly-7-of: S:346, S:356, S:444, S:445,
S:450, S:446, S:452, S:460, S:486, S:490,
S:494, S:493Q]& ! (S:346- | S:356- | S:444-
| S:445- | S:450- | S:446- | S:452- | S:486- |
S:490- | S5:494-) & InextstrainClade:21K
[6-of: S:346, S:356, S:444, S:445, S:450,
S:446, S:452, S:460, S:486, S:490, S:494,
S:493Q]& ! (S:346- | S:356- | S:444- |
S:445- | 5:450- | S:446- | S:452- | 5:486- |
S:490- | 5:494-) & InextstrainClade:21K
BQ.1.1.27* (Nextclade)

BQ.1.23* (Nextclade)

BQ.1.25* (Nextclade)

BQ.1.1.13* (Nextclade)

BQ.1.1.2* (Nextclade)

BQ.1.1* (Nextclade) + S:P251L

BA.2.75* (Nextclade)

XBB.1* (Nextclade)

BQ.1.1.10* (Nextclade)

BA.5.3.1* (Nextclade) + T28693C +

AU AAAT OMIAAAL, ONIdAA

Number sequences

196
358

67

2777
2777
2.833
2.834
2.834
3.020

804

208

4.152

18.287

54
158
64
675
647
114
5.649
996
68

32

Submitted in past 10 days

124
204

47

1.104
1.104
1.123
1.124
1.124
1.167
346
91

1.487

5.009

67

25
203
193
29
1.636
310
37

14

Cl (low) <

95.70%
59.15%

52.75%

45.39%
45.39%
45.07%
45.00%
45.00%
40.94%
40.32%
39.20%

34.76%

28.17%

25.61%
19.87%
18.18%
18.08%
17.71%
15.31%
14.79%
14.56%
14.06%

13.87%



q/;zu Globalni sekvenacni data - 2

Na obou grafech je znazornéno sireni S|ed0vanych variant, na grafu Graf 2: Zavislost relativni ristové rYCthSti variant omikronu na
1 je zndzornén rapidni nardst detekei varianty XBB.1.5 ve staté geograficke distribuci
New York (USA), na grafu 2 znazornéna geograficka odliSnost.

Relativni rGstova rychlost (graf 2) je veli¢ina vypocitana dle GROWTH RATE ADVANTAGE OF SARS-CoV2 VARIANTS

, P based on multinomial fit variant ~ ns(date, df=2)+ns(date, df=2):region+division
zastoupeni sekvenci v GISAID. GISAID data with NextcladePangolin lineage definition,
using data from countries with >=5 XBB.1.5* sequences
Estimates shown for regions with >=50 seqs of each variant

Graf 1: Zastoupeni variant na Uzemi statu New York — Ll T i

SARS-CoV2 LINEAGE FREQUENCIES IN NEW YORK
GISAID data up to 2023-01-09, multinomial fit variant ~ ns(date, df=2)+ns(date, df=2):region+division, using NextCladePangolin lineages
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quzu Globalni sekvenacni data - Cina

+ Cinska CDC nadale zveFejriuje data v GISAID, 95 % sekvenci patfi k
liniim BA.5.2 nebo BF.7.

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

* Data prezentovana ke konci roku 2022 vychazela z vice nez 2000
genom(l shromazdénych a sekvenovanych od 1. prosince 2022. Cinska
analyza CDC ukazala prevahu omikronovych linii BA.5.2 a BF.7 mezi
lokalné ziskanymi infekcemi. BA.5.2 a BF.7 spole¢né predstavovaly 97,5
% vsech lokalnich infekci podle genomového sekvenovani. Minoritné
bylo detekovano nékolik dalSich znamych subvariant omikronu.

* Ke 3. lednu bylo do databaze GISAID EpiCoV vlozeno 773 sekvenci z
pevninské Ciny, pficem? vétiina (564 sekvenci) byla shromazdéna po 1.
prosinci 2022. Z nich je pouze 95 oznaceno jako lokdlné ziskané
pripady, 187 jako importované pripady a u 261 pripadd nejsou tyto
informace k dispozici.

* V pravidelné zpravé ECDC byla zverejnéna sekvenacni data tykajici se
importd, a vSechny pfipady byly vyhodnoceny jako subvarianty BF.7 a

BA.5.2.
« V CR byly v NRL osekvenovany 2 pfipady cestujicich z Ciny s vysledkem = o om " T
kopirujicim situaci v Cing&, tedy BF.7 a BA.5.2.1. s Ry e B BEmg i e

@ chongaing @ Guangdong @ Jiangsu @ Tonin Updated 2023-01-15

© 2023 Friends of GISAID
O



o

ARI/ILI virologicka surveillance v CR — situace k 2. KT

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance

Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance

V rdmci non-sentinelové surveillance bylo za 2. KT ve spolupracujicich laboratofich vySetfeno 1 349 vzork(, vysledky vysetieni jsou uvedeny v tabulce 6.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance ve 2. KT pouze 47 vzorkd, vysledky vysetieni jsou v tabulce 7.

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 1. KT Pocet detekci 2. KT
Chtlpka A (bez dalsi subtypizace) 152 Chiipka A 0 1
Chfipka A H,pdm 9 ChFioka A H.od 1 a
Chfipka A H, 40 t'p a A n,pem
Chipka B 10 Chfipka A H, 17 15
Lidsky rhinovirus 15 Chfipka B 2 0
Adenovirus 7 Lidsky rhinovirus 4 13
Parainfluenza virus 3 Parainfluenza virus 0 0
Herpetické viry 1 RSV 5 4
Mycoplasma pneumoniae 0

i . ADV 1 0
Lidsky metapneumovirus 2
Sezonni koronaviry 5 MPV 0 0
RSV 165 koronaviry 0 1
Bocavirus 1 SARS-COV-2 5 4
Enterovirus 2 Smisena infekce 6 2

_ k%

SLiEAdO) 25 Negativni 22 30
SmiSena infekce 28 CelkowV boiet vvietieni 63 47
Celkovy pocet vysetieni: 1349 elkovy pocet vysetrent:

*  Vsentinelové surveillance dominuje virus chfipky A/H3, nar(sta pocet detekci viru chripky A/H1pdm 2009, virus chfipky B nebyl detekovan, naopak narudsta pocet detekci rhinovird.

*  *Vtabulce 6 jsou uvedeny pouze aktualné pozitivni respiracni viry.

* Vnon-sentinelové surveillance nadale dominuje chtipka A a RSV, evidujeme pokles poctu vysetieni i pokles detekci chiipky A véetné subtypu. Pocet detekci RSV vykazuje mirny pokles.
* Do vysSetifeni SARS-CoV-2** jsou zahrnuta pouze data z respiraéniho panelu, nikoli cilend detekce SARS-CoV-2.
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%’w Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) k 1. KT

Procento vSech vzork( sentinelové primarni péce od pacientl s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky, se snizilo na 25 % z 30 % v predchozim tydnu, nejpravdépodobnéji stdle ovlivnéno svatecniho obdobi s nizsim
testovanim a hlasenim.

Moldavska republika, Finsko, Slovinsko, Slovensko a Polsko hlasily aktivitu sezonni chripky nad 50% pozitivitu v sentinelové
surveillance.

Za 1. KT bylo v rdmci sentinelového vysetieni pacient( s pfiznaky ARI/ILI testovano 3 424 vzork(, z nichz 852 vzork( bylo
pozitivnich na chfipku (750 chripka typu A a 102 chfipka typu B). V 459 subtypizovanych vzorcich viru chfipky A dominuje
virus chripky A/H3 (52 %) a virus A(H1)pdmO09 (48 %). Vsech 21 subtypizovanych izolatd chiipky B bylo subtypovano jako
B/Victoria.

Kvalitativni indikatory

Intenzita: z 37 zemi 2 hlasi aktivitu chfipky na , baseline” drovni, 8 zemi hlasi nizkou intenzitu, 13 zemi hlasi stfredni
intenzitu, 12 zemi hlasi vysokou intenzitu (Cesko, Estonsko, Némecko, Recko, Irsko, Litva, Malta, Severni Makedonie,
Norsko, Polsko, Rumunsko, Slovensko) a 2 zemé hlasi velmi vysokou intenzitu (Finsko, LotySsko).

Zemépisné rozsireni 37 zemi hlasi aktivitu chripky: 1 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 3 zemé hlasi lokalni Sifeni, 4 zemé hlasi
regionalni Sireni (Bulharsko, Kosovo, Srbsko, Slovensko) a 27 zemi hlasi celoploSné rozsireni (Albanie, Rakousko, Belgie,
Chorvatsko, Cesko, Estonsko, Finsko, Francie, Némecko, Madarsko, Recko, Island, Irsko, Loty3sko, Litva, Moldavsko,
Holandsko, Severni Makedonie, Norsko, Polsko, Portugalsko, Rumunsko, Svédsko, Slovinsko, Ukrajina, Skotsko, Wales).



qf Ptaci chiipka 1: A/H5N1, A/HIN2 — aktualni informace k humannim infekcim

SZU

H5N1:

V Ekvadoru byl potvrzen prvni pripad detekce viru A/H5N1 u ¢lovéka, jednalo se o 9letou divku vykazujici mirné symptomy onemocnéni,
ktera byla pravdépodobné v kontaktu s ptaky pozitivnimi na tento virus. Zprava uverejnéna na Promedmail obsahuje jen velmi malo
podrobnosti.

Jednd se o 7. pfipad onemocnéni ¢loveéka v disledku infekce aktualné cirkulujicim genotypem H5. Dalsi pripady jsou potvrzeny ve Spojeném
kralovstvi, Spojenych statech, Spanélsku, Vietnamu a Ciné. Véechny zahrnovaly expozici nemocné driibeZi. Ctyfi pfipady byly mirné, pfipady
z Vietnamu a Ciny byly zavainé.

K 12. lednu 2023 bylo od ledna 2003 hlaseno celkem 240 pfipad( lidské infekce virem ptaci chripky A(H5N1) ze ¢tyf zemi v regionu
zapadniho Tichomofi. Z téchto pripadd bylo 135 smrtelnych (CFR) 56 %.

HIN2:

Cina potvrdila dalgi tfi ptipady ptaéi chiipky HON2 (nizce patogenni virus) v rGznych provinciich.

Onemocnéni se objevilo v fijnu a listopadu. Mezi pacienty patfi 58lety muz z provincie Hunan, 5leta divka z provincie Gansu a 3lety chlapec
z provincie Anhui.

Je zndmo, ze HIN2 cirkuluje u driibeie v JV Asii, pficem? vétdina pFipadl u ¢lovéka je hlddena z Ciny. Infekce jsou obvykle mirné a postihuji
déti. Nejnoveéjsi pripady v zemi zahrnovaly dvé déti, jedno z provincie Guangdong a druhé z provincie Gansu, které onemocnély v srpnu a
zari.

Ke 13. lednu bylo hlaseno celkem 82 pripadu lidské infekce ptaci chripkou A(HON2), véetné dvou umrti (v obou pripadech se jednalo o osoby
s komorbiditami).



¢/§zu Ptaci chripka 2: souhrnné informace k humannim infekcim

K 12. lednu 2023 byly do WHO nahlaseny pripady prenosu ptaci chripky na ¢lovéka, jedna se pouze o laboratorné potvrzené nalezy.

H5N6:
Z oblasti Zapadniho Pacifiku od roku 2014 hlaseno celkem 83 laboratorné potvrzenych pfipad lidské infekce virem chtipky A(H5N6), véetné 33
amrti.

HS5NS:
Prvni pfipady hldsi Rusko v 1. ¢tvrtleti 2022, jednalo se o0 mirné onemocnéni u nékolika osob v ohnisku ptaci chfipky u driibeze.

H3NS:
Z oblasti Zapadniho Pacifiku hlaseny celkem 2 laboratorné potvrzené pripady lidské infekce virem chfipky A(H3N8) bez umrti.

H7N4:
Doposud potvrzen pouze jeden piipad z Ciny, a to z Unora 2018.

H7N9

Od zacatku roku 2013 bylo hlaseno celkem 1 568 laboratorné potvrzenych lidskych infekci virem ptaci chripky A(H7N9), v€etné 616 smrtelnych
pripadl (CFR: 39 %). Posledni pripad lidské infekce ptaci chfipkou A(H7N9) byl hlasen WHO z regionu zdpadni Pacifik v roce 2019. Do té doby
vykazovaly infekce sezonni charakter s epidemickymi vinami.

HIONS3: NG Avian Influenza Weekly Update Number 878
Doposud potvrzeny pouze 2 pfipady lehkého onemocnéni. \‘L\_f@ Organization e

Western Pacific Region 13 ]al‘lual‘y 2023



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

Virologie SARS-CoV-2

ECDC nadale doporuéuje testovat viechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani
véech pozitivnich vzorkl s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci.

Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi prevazovala varianta omikronu BA.5 (28 %) a jeji subvarianty BF.7.x (18 %),
pozorujeme mirny pokles BQ.1.x véetné BQ.1.1 (17 %). Detekce sledovanych Kraken (XBB.1.5) a Orthrus (CH.1.1) variant jsou zatim
minoritni, dal$i sledovana varianta Bythos (XBF) nebyla na tizemi CR detekovana.

V CR byly v NRL osekvenovany 2 pfipady cestujicich z Ciny s vysledkem kopirujicim situaci v Cin&, tedy BF.7 a BA.5.2.1.

Virologie chripka

V sentinelové surveillance detekujeme predevsim A/H3, mirné narlstd detekce A/H1pdm 2009, virus chripky B nebyl ve 2. KT zachycen,
mirné se zvysuje spektrum dalSich minoritné cirkulujicich respiracnich virQ, nar(std pocet detekci rhinovir(, stale se uplatiuje RSV.
Probihajici epidemie chtipky je zatim zaloZena na cirkulaci A/H3 a rpvnéz virologicka data maji sestupny charakter..

V non-sentinel surveillance nadale dominuje chripka A a RSV, evidujeme pokles poctu vysetreni i pokles detekci chripky A véetné
subtypl. Pocet detekci RSV vykazuje mirny pokles.

Pocty detekci SARS-CoV-2 detekovanych v sentinel i non-sentinel surveaillance (v rdmci vySetfeni respiracnich vir() ukazuji pomérné
minoritni charakter cirkulace SARS-CoV-2.

Evropska data naznacuji postupny Ustup epidemie chfipky, plivodné jasné dominatni A/H3 se postupné vyrovnala s A/Hlpdm. 12



Zaver: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chfipky v 2. kalendarnim tydnu 2023 (16.1.2023)
Ve 2. tydnu 2022 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) sniZila 0 17,6 % a dosahla hodnoty 1611

pripadd na 100 000 obyvatel. Pokles je pozorovan ve vsech krajich a ve vSech vékovych skupinach. Nejvyssi nemocnost ARI je
aktualné hlasena z kraji Jihomoravského, Moravskoslezského a Pardubického.

V kategorii tzv. chripkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost snizila 0 23,8 %, pokles je evidovan ve vSech vékovych
skupinach. Nemocnost vak zstava na vysokych hodnotéach a svédéi o tom, Ze chfipkova epidemie v CR jesté probiha.
V aktudlni chripkové sezoné bylo do 13. 1. 2023 hlaseno celkem 195 klinicky zavaznych pripad( chripky vyZadujicich
intenzivni péci, z nichz v 59 pripadech doslo k umrti.

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