Zprava NRL ke dni 30. 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 -5

Strana 6 - 10

Zaveér a odkazy Strana 11 - 13



* V obdobi od 22. 1. do 29. 1. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 25 hlasenych testl diskriminaéni PCR ze 5
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 pfitomnost
subvarianty, maly pocet zaslanych testl snizuje jiz tak chabou vypovédni hodnotu. Diskriminacni PCR by davaly smysl v
pripadé sledovani mutaci R346T, K444X, F486X, N460X, F490X, které jsou typické pro soucasné varianty zajmu a které definuiji
Unik pred biologickou lé¢bou zaloZzenou na monoklonalnich protilatkach, v CR napt. tixagevimab/cilgavimab. V USA byla
zruSena moznost pouziti bebtelovimabu pro emergentni podani.

V eV 7/

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

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Varianta Pocet Laboratore Pocet
BA.2.x/XBB.x U FN Kralovské Vinohrady
E?AMS/BQ'LI 2 LMG Nemocnice Jihlava p.o.
Omicron v, SPEA Olomoug, s.r.o.
Celkovy soucet 25 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 17

Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé 5
Celkovy soucet 25



7;20 Mikrobiologie - sekvenacni data

Tabulka 3: Pfehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

*K 29. 1. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 643 SARS-CoV-2 pozitivnich vzork,

. . . , , o v Varianta Podet BA.5.9 1 BQ1.15 2
zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 468 vzork( s datem odbéru od 29. 11. 22 . BE1 1 BQ.L.10 5
do 29. 1. 23, tedy za 2 mésice. BA.2.3.20 j EEt 7 Baln 1

, v , ;v v . . BF.11 1 BQ.1.13.1 2
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevaZovala varianta omikronu BA.5  BA2.755 2 ari13 4 BQL14 5
(21 %) a jeji subvarianty BF.7.x (14 %), pozorujeme mirny nardst BQ.1.x véetné BQ.1.1 (24 %). 2:‘263 1 BF.14 43 BQ.1.18 2
v v / . . , ’ , v v O BF.2 1 BQ.1.19 1
* XBB.1.5 vcetné XBB.1 bylo detekovdano 16 oproti 9 v minulém tydnu. Celkovy prehled vSech g, .64 | B X Bg'u =
sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. BAS 1 BFS 1 BQ.122 2
*Tabulka 4 zohledfiuje souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi, s vypisem  BAS:1 o Y I -
., . BA.5.1.10 3 o .
sledovanych variant. BAS 118 , BF74 2 BQLS 12
* \lyskyt novych subvariant omikronu zatim neovliviiuje nemocnost ARI, kterd vykazuje sestupny  gas.123 . EE;‘S” i :?;1 1
trend (viz grafy 2 a, b). BA.5.1.26 2 Br78 1 CA7 3
Tabulka 4: Souhrnny pfehled BA.5.1.5 L EmE 1 ccl 1
”, . , BA.5.2 25 BL.2 1 CH.1.1 5
sekvenovanych variant za sledované BAS D1 16 BNl 6 CHA11 5
obdobi BA.5.2.13 1 ::'1';'1 12 gE;l 1;

q v , BA.5.2.20 1 — —

Varianta Pocet Podil BN.1.3 27 cL1 4

BAS 98 20.9% , v Sizze 1 Bn13a 4 cm.12 1

5.x 9% Celkovy pocet 468 BA.5.2.3 3 BN14 5 EEN -

BF.7.x 67 14.3% BA.5.2.34 3 BN.LS5 4 DF.1 2

BQ.1.x 65 13.9% BA.5.2.35 1 BQ1 4 DG.1 2

BN.x 60 12.8% BA.5.2.44 2 BQ1l.1 48 XBB.1 7
o BA.5.2.6 1 BQ.1.1.1 10 XBB.1.2 1

BQ.1.1 48 10.3% BA5.3.1 ) BQ.1.1.10 1 XBB.1.5 9

BF.14 43 9.2% BA'5'3'3 ) BQ.1.1.15 2 XBB.1.9 1

CK.x 19 4.1% BA.5.5. . BQ.1.1.18 4  XBF 1
0 = BQ.1.1.3 4

XBB.1.5 9 1.9% T | X

BE.x 8 1.7% BA.5.6.4 3 BQ1.1.4 1

XBB.1 7 1.5% Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/, 3 nezafazené sekvence ner

BA.2.x 4 0.9% mozné vyhodnotit ani jednim z algoritmd (GISAID,PANGO)

BA.4.6.x 2 0.4%

Ostatni 38 8.1%


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

Globalni sekvenacni data — nové subvarianty omikronu

Dle ECDC neni klasifikace variant zménéna, stale plati:
VOC: BA.2, BA.4 a BA.5 (sledované mutace: L452R, F486V, R493Q)

VOI: BA.2.75, BQ, XBB a XBB1.5 (sledované mutace L452R, K444T, N460K, S486P a F490S)
VUM: BA.2.3.20, BF.7, XBC, BN.1, CH.1.1, XAT (sledované mutace R346T, N440K, K444T/R, K356T, N460K, F486P/V a F490S)

Obrazky vpravo ukazuji aktualizované variantni zobrazeni konvergentni evoluce omikronu .
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Globalni sekvenacni data - Cina

Sekvenaéni data z Ciny jsou stabilni, rozdily v zastoupeni subvariant omikronu mezi jednotlivymi provinciemi
postupné mizi. Cina zatim neni mistem velkého evoluéniho tlaku na virus, protoZe populaéni imunita zatim neni
schopna vzdorovat aktudlnim vysoce transmisibilnim variantdm. Vysoka mira pozitivity ve velké populaci vSak muze
byt pficinou ndhodného vzniku varianty s nezadoucim dopadem na klinicky stav. Dalsi vyvoj takové varianty nelze
jednoznacné predikovat. PfestoZe se jevi situace v Ciné jako stabilni z hlediska evoluce viru, je tfeba nadéle sledovat

vyVvoj viru celogenomovou sekvenaci. Grafy nize ukazuji, Ze v nedostatecné proockované populaci nelze brat omikron
na lehkou vahu.
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ARI/ILI virologicka surveillance v CR — situace k 4. KT

V ramci non-sentinelové surveillance bylo za 4. KT ve spolupracujicich laboratofich vySetfeno 956 vzorkd, vysledky vysetfeni jsou uvedeny v tabulce 6, stéle
dominuje detekce chripky A a RSV.

Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance ve 4. KT 63 vzorkd, nejcastéji byly detekovany viry chfipky A/H3, A/H1pdm, a rhinoviry, prehled vysledk( vySetreni
jsou v tabulce, 3 vzorky budeme dosSetrovat.

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance

Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 3. KT Pocet detekci 4. KT
Chtipka A (bez dalSi subtypizace) 93 Chfipka A 0 1
Chfipka A H,pdm 11 Chfipka A H;pdm 2 7
Ch¥ipka AH

ripka A H, 23 Chiipka A H, 6 8
Chripka B 18
Lidsky rhinovirus 31 Chfipka B 1 3
Adenovirus 9 Lidsky rhinovirus 2 10
Parainfluenza virus 4 Parainfluenza virus 1 1
Herpetickeé viry . 1 RSV 7 5
Mycoplasma pneumoniae 1 .
Lidsky metapneumovirus 1 Enterovirus 1 1
Sezonni koronaviry 7 MPV 1 0
RSV 94 koronaviry 0 1
Bocavirus 1 SARS-COV-2 5 2
Enterovirus 2 .
SARS-COV-2%* 37 Adenovirus 0 3
Smisena infekce 17 Smisena infekce 3 5
Negativni 607 Negativni 18 13
Celkovy pocet vysetfeni: 956 Celkovy pocet vysetieni: 47 60 (+3)

*  *Vtabulce 6 jsou uvedeny pouze aktualné pozitivni respiracni viry.
* Do vysSetieni SARS-CoV-2** jsou zahrnuta pouze data z respirac¢niho panelu, nikoli cilena detekce SARS-CoV-2, tabulka nezahrnuje vysledky z Nemocnice Na Bulovce (NNB).
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Graf 2: ARI/ILI nemocnost v CR v sezonach 2018 - 2023

V souladu s poklesem detekci RSV predevsim v sentinelové surveillance a viru chripky A dochdzi i k celkovému poklesu nemocnosti (graf 2a,
2b). Dle dat UZIS (2c) na nemocnost neméla infekce virem SARS-CoV-2 pravdépodobné vyznamny vliv. Naznaluje to i procento pozitivnich
detekci v rdmci vySetfovani SARS-CoV-2, které se pohybuje kolem 10 % (2d), v dobach prevalence SARS-CoV-2 ¢inil podil pozitivnich testd vice
nez 50 % (2d). | v pripadé chripkové epidemie, kdy jsou dominantnimi viry chfipky, je podil pozitivnich testl vyssi, napf. v této sezéné v ramci
ECDC 40 % (2e).
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Chripka — vakcinalni kmeny
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¢;z,, Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) ke 3. KT

* Procento vsech vzorkl sentinelové primarni péce od pacientd s pfiznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky bylo 22 % jako i v predchozim tydnu.

 Rumunsko, Nizozemsko, Belgie, Finsko, Slovinsko a Kosovo hlasily aktivitu sezonni chfipky nad 40% pozitivitu v sentinelové
surveillance.

e Za 3. KT bylo v ramci sentinelové surveillance testovdno 3 777 vzork(, z nichZ 827 (22 %) vzork( bylo pozitivnich na chtipku
(80 % chfipka typu A; 20 % chripka typu B). V 488 subtypizovanych vzorcich viru chripky A dominuje virus chripky
A(H1)pdmO09 (63 %) a virus A/H3 (37 %). VSech 46 subtypizovanych izolatl chripky B bylo subtypovano jako B/Victoria.

Kvalitativni indikatory
* Intenzita: ze 38 zemi hlasi 6 aktivitu chripky na ,baseline” Urovni, 6 zemi hlasi nizkou intenzitu, 17 zemi hlasi stredni

intenzitu, 9 zemi hlasi vysokou intenzitu (Chorvatsko, Finsko, Kosovo, LotySsko, Malta, Severni Makedonie, Polsko,
Rumunsko, Slovensko).

* Zemépisné rozsireni: 38 zemi hlasi aktivitu chripky; 3 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 3 zemé hlasi lokalni Sireni, 4 zemé hlasi
regionalni Sireni a 28 zemi napfric regionem hlasi celoplosné Sireni.

Zdroj: FluNews Europe, ECDC-WHO/Europe weekly influenza update



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

Virologie SARS-CoV-2

«ECDC nadéle doporuéuje testovat viechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani viech
pozitivnich vzorka s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny zatim odpovidaji globalni situaci.

*Globalni trend je stale zalozen na vzniku novych subvariant omikronu, které vykazuji vyssi miru lokalniho Sifeni. Ke sledovanym variantam
(VUM: Kraken XBB1.5, Orthrus CH.1.1 a Bythos XBF) se nyni fadi XBC. V CR jsou tyto nové varianty rovnéi detekovany, ale zatim v malych
poctech.

*Dle celogenomové sekvenace v tomto casovém obdobi prevaZovala varianta omikronu BA.5 (21 %) a jeji subvarianty BF.7.x (14 %),
pozorujeme mirny narlst BQ.1.x véetné BQ.1.1 (24 %). Celkovy prehled vSech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3.

*\/yskyt novych subvariant omikronu zatim neovliviiuje nemocnost ARI, ktera vykazuje sestupny trend (viz grafy 2 a, b), byt pozorujeme mirné
zvySeny pocet detekci SARS-Cov-2 v non-sentinel surveillance.

e Aktudlni varianty razené jako varianty zajmu a monitorované varianty (VOI a VUM) jsou rezistentni na Ié¢bu kombinaci monoklonalnich
protildtek tixagevimab/cilgavimab, v USA byla zruSena mozZnost pouzZiti bebtelovimabu pro emergentni podani (FDA -
https://www.fda.gov/drugs/drug-safety-and-availability/fda-announces-bebtelovimab-not-currently-authorized-any-us-

region).
Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance nadale dominuje chfipka A a RSV, v mensi mire se uplatiuji rhinoviry a dalsi respiracni virova agens. RSV je
spolu s virem chfipky A hlavni pricinou hospitalizaci, prestoze pocet detekci nadale klesa.

*V sentinelové surveillance nelze o dominanci hovofit, ale ve vétsi mire se uplatiuji viry chfipky A/H3 a A/H1pdm a rhinoviry. V souladu s
evropskymi daty se zvysil podil A/H1pdm a viru chfipky typu B.

* Pozorujeme rapidni pokles epidemie zaloZzené na cirkulaci virQ chfipky.

*V rdmci vysetieni chfipky v sentinel i non-sentinel se zvysuje podil detekci A/H1pdm a B. Obecné doslo v Evropé v zavéru epidemie chripky ke

zméné dominantniho subtypu A/H3 na A/H1lpdm. .



Zaver: epidemiologickd data ARI/ILI

Situace ve vyskytu akutnich respiracnich infekci a chripky v 4. kalendarnim tydnu 2023 (30. 1. 2023)

* Ve 4. tydnu 2022 se nemocnost akutnich respiracnich infekci véetné chripky (ARI) sniZila 0 4,7 % a dosdhla hodnoty 1351
pripadd na 100 000 obyvatel. Nemocnost klesla u dospélych, naopak se zvysila u déti ve véku 6 - 14 let. Nejvyssi
nemocnost ARI je aktualné hlasena z Jihomoravského kraje.

» V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost sniZila 0 22,8 %, pokles je evidovan ve vSech vékovych
skupinach.

e V aktualni chfipkové sezoné bylo do 27. 1. 2023 hlaseno celkem 243 klinicky zavaznych pripadl chfipky vyzadujicich
intenzivni péci, z nichz v 82 pripadech doslo k umrti.

Zaver: pomalu se snizujici aktivita chripky, nadale pretrvavaji lokalni ohniska vyskytu chripkovych onemocnéni véetné
onemocnéni se zavaznym priabéhem.

Zpracovali: RNDr. Helena Jifincovd, Timotej Suri, MSc., MUDr. Jan Kyn¢l, Ph.D. 12
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