Zprava NRL ke dni 6. 2. 2023

szU SARS-CoV-2: mikrobiologicka situace v CR, chfipka — situace v CR a Evropé

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virovd onemocnéni

Uvod:

NRL pravidelné analyzuje data a poskytuje MZCR i laboratofim tydenni pfehledovy dokument, jeho? cilem je
monitorovat $ifeni variant SARS-CoV-2, chfipky a dal3ich respiraénich vir(, které se na Gzemi CR vyskytuiji,
poskytovat informace o novych potencialnich i realnych rizicich v souvislosti s Sifenim a evoluci viru SARS-
CoV-2 a dalSich respiracnich virtd, poskytovat metodické pokyny vySetfrujicim laboratofim a poskytovat dalsi
kvalitativni i kvantitativni informace.
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* V obdobi od 29. 01. do 05. 02. 2023 (dle data odbéru) ma NRL k dispozici data 15 hlasenych testl diskriminacni PCR ze 3
laboratofri.

* Prehled zachycenych mutaci dle diskriminacnich PCR za poslednich 8 dni ukazuje tabulka 1.

* Pro pfirazeni k subvarianté BA.4/BA.5 Ize pouZit pouze L452R, kterd neni pouZita v testech nebo vzhledem k mutacim v
mistech pro vazbu primerud neni detekovana.

Tabulka 1: Prehled zachycenych mutaci Tabulka 2: Prehled laboratofi vysetrujicich mutace
Laboratore Pocet

Varianta Pocet SPEA Olomoug, s.r.o.

BA.2.x/XBB.x 10 ULD OKB Fakultni nemocnice Ostrava 10

z'j‘f/ SiERE (2) Zdravotni ustav se sidlem v Ostraveé 3

Omicron 3 Celkovy soucet 15
Celkovy soucet 15



quw Mikrobiologie - sekvenacni data

«K 05. 2. 2023 bylo v CR celogenomové sekvenovano 56 720 SARS-CoV-2 pozitivnich vzorkd, Tabulka 3: Prehled sekvenovanych variant v CR za sledované obdobi

zdrojem jsou interni data NRL. Sekvenovanych bylo 424 vzorkd s datem odbéru od 05. 12. 22  Varianta Pocet EE? i Egii 1‘2‘
do 05. 2. 23, tedy za 2 mésice. 22:2_3_20 1 BF.7 45 BR21 1
*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevazovala varianta omikronu BA.5 5., ¢ , BFR73 5 BT.2 1
Y . . , P s o v v BF.7.4 2 CA7 2
(20 %) a jeji subvarianty BF.7.x (13 %), pozorujeme mirny nartist BQ.1.x v€etné BQ.1.1 (24 %). BA.4 1 gr7a41 i B 7
* XBB.1.5 véetné XBB.1 bylo detekovano 18 oproti 16 v minulém tydnu. Celkovy prehled vSsech  BA463 1 BF8 1 CH.11 7
’ . . v/ X . BA.5 1 BL2 1 CH.1.11 2
sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. Dalsi XBF nebyla v CR detekovana. BAS1 = i G =
*Tabulka 4 zohledriuje souhrnny prehled sekvenaci za sledované obdobi, s vypisem  gas110 3 BN.L1 7 K21 2
. : BN.1.1.1 16 CL.1 3
sI(,adovanycfl\ variant. . . , o , . , 22212 i BN.12 5 !
* Vlyskyt novych subvariant omikronu zatim neovliviiuje nemocnost ARI, ktera vykazuje sestupny S o196 | B3 26 DF.1 3
H e BN.1.3.1 4 XBB.1 7
trend (viz grafy 2 a, b). e 25 onLa = TR f
Tabulka 4: Souhrnny prehled sekvenovanych Eiiiio 1‘1‘ 52'1'5 E e =
variant za sledované obdobi BAS23 , BQL1 2
q v ’ BQ.1.1.1 6
Varianta Pocet Podil BA.5.2.34 : T 7
BA.5.x 85  20.0% — ® BaL1is 2
0 , v ff s 2 BQ.1.1.18 4
BQ.1.x 61 14.4% CEIkovy pocet 424 BA.5.3.3 1 BQ1.13 4
BN.x 61 14.4% BA.5.5 2 BQ.1.1.32 2
BF.7.x 53 12.5% BA.5.5.1 1 BQ.l.1.4 1
BQ.1.1 42 9.9% BA5.6.4 1 BOGELS £
BF.14 30 7.1% BA.5.9 1o 5
. . BE1 1 BQ.1.13.1 2
CK.x 22 5.2% BE.11 p BQ.1.14 2
XBB.1.5 17 4.0% BF 113 T 2
odixio BQ.1.19 1
CH.x 9 2.1% BF.14 30 BQ.1.22 2
BE.x 8 1.9% BF.2 1 BQ.1.23 2
BA.2.x 4 0.9% Pro vypocet pouZit algoritmus Pangolin v 4.2.: https://pangolin.cog-uk.io/, 3 nezafazené sekvence ner
XBB.1 1 0.2% mozné vyhodnotit ani jednim z algoritmd (GISAID,PANGO)
BA.4.6.x 1 0.2%

Ostatni 30 7.1%


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

quzu Globalni sekvenacni data — kryptické varianty

Obr. 1: V ramci vySetfovani odpadnich vod jsou v centru pozornosti 3 linie, dvé pochazejici z Evropy, jedna z USA. Ancestralni linie dvou variant
obsahuje mutace N501Y a L452R. Pfedkem pro 3. linii je sekvence obsahujici zakladni mutace Q498H/Y. Q498H/Y je typicka mutace detekovana u
chronicky nemocnych imunosuprimovanych pacientu.

Obr. 1: Marc Johnson — GISAID:
www.epicov.org/epi3/frontend#335f5b Obr. 2: Nejvyznamnéjsi védci, ktefi se podileji na definici novych variant
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qézu Globalni sekvenaéni data - Cina

Sekvenacni data z Ciny jsou stabilni, rozdily v zastoupeni subvariant omikronu mezi jednotlivymi
provinciemi postupné mizi. Nové varianty jsou detekovany ojedinéle v rdmci evoluce BA.2 a BA.5.2. Cina
zatim neni mistem velkého evolucniho tlaku na virus a riziko vzniku novych variant zde je spiSe otazkou
budouciho vyvoje.
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f;z,, ARI/ILI virologicka surveillance v CR —situace k 5. KT

V ramci non-sentinelové surveillance bylo ve spolupracujicich laboratofich vySetreno 875 vzorkd, vysledky vySetfeni jsou uvedeny v tabulce 6, stadle dominuje
detekce chripky A a RSV, od minulého tydne se uplatiuje rovnéz virus chfipky B a SARS-CoV-2.
Do NRL bylo zaslano v rdmci sentinelové surveillance v 5. KT 56 vzork(, v ramci malych ¢isel nelze hodnotit dynamiku vyskytu jednotlivych vir(.

Tabulka 6 - Non-sentinelova surveillance Tabulka 7 - NRL sentinelova surveillance
Patogen Pocet detekci Patogen* Pocet detekci 4. KT Pocet detekci 5. KT
Chfipka A (bez dalsi subtypizace) 77 Chfipka A 1
Chfipka A H,pdm 5 Chripka A H,pdm 7 1
Chfipka A H, 8 Chfipka A H, 8 2
Chfipka B 2 .

nrpka > Chiipka B 3 2
Lidsky rhinovirus 21
Adenovirus 6 Lidsky rhinovirus 10 6
Parainfluenza virus 3 Parainfluenza virus 1 1
Herpetickeé viry RSV 5
M | i

/ yco!o asma pneumo.mae Enterovirus 1 1
Lidsky metapneumovirus
Sezonni koronaviry 2 i L g
RSV 54 koronaviry 1
Bocavirus 1 SARS-CoV-2 2 1
Enterovirus Adenovirus 3
SARS-CoV-2** 28
SmiZena infekce 9 Smisena infekce 5 2
Negativni 635 Negativni 13 40
Celkovy pocet vysetreni: 875 Celkovy pocet vysetfeni: 60 (+3) 56

*  *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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Z grafu je patrna pocatecni dominance H3 subtypu, ktera vedla posléze k vyrovnani s H1 subtypem. V zavéru epidemie chripky vidime
dominanci viru chtipky typu B. V této sezéné byla detekovana pouze varianta B/Victoria.

Influenza virus detections by type, subtype/lineage and week - WHO Europe, season 2022/20623
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q/' - Chripka — situace v Evropé (WHO evropsky region) ke 4. KT

SZ

* Procento vsech vzorkl sentinelové surveillance od pacientd s priznaky ILI nebo ARI, ktefi byli pozitivné testovani na virus
chripky pokleslo na 21 % z 23 % v predchozim tydnu.

« Arménie, Bulharsko, Francie, Slovinsko, Svycarsko a Moldavska republika hlasily aktivitu sezénni chfipky v sentinelové
surveillance nad 40 %.

* Za 4. KT bylo v rdmci sentinelové surveillance testovano 3 264 vzork(, z nichz 679 (21 %) vzorkt bylo pozitivnich na chfipku
(68 % chripka typu A; 32 % chripka typu B). V 302 subtypizovanych vzorcich viru chripky A dominuje virus chfipky
A(H1)pdmO09 (69 %) a virus A/H3 (31 %). VSech 32 subtypizovanych izolatl chripky B bylo subtypovano jako B/Victoria.

Kvalitativni indikatory
* Intenzita: ze 38 zemi hlasi 7 aktivitu chripky na ,baseline” Urovni, 7 zemi hlasi nizkou intenzitu, 16 zemi hlasi stredni
intenzitu, 8 zemi hlasi vysokou intenzitu (Chorvatsko, Finsko, LotySsko, Malta, Severni Makedonie, Polsko, Rusko,

Slovensko).

» Zemépisné rozsireni: ze 38 zemi hlasi 1 nulovou aktivitu chripky; 2 zemé hlasi sporadicky vyskyt, 3 zemé hlasi lokalni Siteni,
5 zemi hlasi regionalni Sifeni a 27 zemi napfic 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 nadale doporuduje testovat viechny cestujici z Ciny s hore¢kou na SARS-CoV-2 a chfipku. NRL v této souvislosti prosi o zaslani
viech pozitivnich vzorki s cestovni anamnézou z Ciny k sekvenaci. Data z Ciny zatim odpovidaji globalni situaci, stale pfevazuje BA5.2 a
BF.7.

*Spektrum sledovanych variant zdstava od minulého tydne neménné (VUM: Kraken XBB1.5, Orthrus CH.1.1 a Bythos XBF, a BF. XBC). V CR
jsou tyto nové varianty rovnéz detekovany, ale zatim v malych poctech.

*Dle celogenomové sekvenace v tomto ¢asovém obdobi prevaZzovala varianta omikronu BA.5 (20 %) a BQ.1.x v€etné BQ.1.1 (24 %), stdle
se uplatiiuje BF.7.x (13 %). Celkovy prehled vsech sekvenovanych variant je uveden v tabulce 3. Ani pfi zkraceni ¢asového ramce
nedochazi k zasadni zméné v zastoupeni téchto subvariant.

*\/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.

*VySel preprint publikace zabyvajici se detekci variant, jejichz vznik souvisi s podavanim  molnupiraviru:
https://doi.org/10.1101/2023.01.26.23284998

Virologie chripka

*V non-sentinelové surveillance nadale dominuje chripka A a RSV, od minulého tydne pozorujeme vyssi zastoupeni viru chripky typu B,
coz odpovidd evropskym datdm. S Ustupem chtipkové epidemie se opét uplatiuji rhinoviry a SARS-CoV-2, pripadné dalsi respiracni
virova agens. RSV je spolu s virem chripky A hlavni prfi¢inou hospitalizaci, prestoze pocet detekci nadale klesa

*V sentinelové surveillance nelze v rdmci malych ¢isel hodnotit dynamiku vyskytu jednotlivych vir(.

*Pozorujeme rapidni pokles epidemie zaloZzené na cirkulaci vir(i chfipky.
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Zaver: epidemiologickd data ARI/ILI

V 5. tydnu 2022 se nemocnost akutnich respiracnich infekci v€éetné chfipky (ARI) témér nezménila (pokles 0 0,2 %) a
dosahla hodnoty 1349 pfipadu na 100 000 obyvatel. Nemocnhost se mirné sniZila u dospélych a naopak mirné zvysila u déti
ve véku 0O - 14 let. NejvySSi nemocnost ARI je aktualné hlasena z Pardubického kraje.

V kategorii tzv. chfipkovych onemocnéni (ILl) se nemocnost sniZila o 3,1 %, pokles je evidovan témér ve vSech vékovych
skupinach, jen u déti ve véku 6 - 14 let doslo k narustu.

V aktualni chfipkové sezoné bylo do 3. 2. 2023 hlaSeno celkem 252 klinicky zavaznych pfipadd chfipky vyZadujicich

intenzivni péci, z nichz v 87 pfipadech doslo k umrti.

Zaver:
Pomalu se snizuje aktivita chripky, nadale pretrvavaji lokalni ohniska vyskytu chfipkovych onemocnéni.

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

Promedmail
GISAID
WHO
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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
https://flunewseurope.org/

