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Epidemiologische influenzasituatie in Nederland

In week 7 van 2023 rapporteerden de huisartsen van de Nivel
peilstations 4,8 patiénten met influenza-achtig ziektebeeld (IAZ)
per 10.000 inwoners (figuur 1, 2). In Nederland spreken we van
een epidemie als in twee opeenvolgende weken de influenza
activiteit boven de epidemische grens van 5,8 patiénten met IAZ
per 10.000 inwoners ligt en er bij een substantieel aantal van de
patiénten een influenzavirus gevonden is (Bron: Nivel). Dit is de
vijfde achtereenvolgende week onder deze IAZ grenswaarde
sinds de epidemie in week 50 van 2022 begon. Maar nog altijd
werden er veel influenzavirussen gedetecteerd in de peilstations
en ziekenhuizen, zelfs wat oplopend, net als de IAZ incidentie.
Voor mensen met luchtwegklachten geldt nog steeds het advies
om een COVID-19 (zelf)test te doen, wat invloed kan hebben op
de gegevens die door peilstations verzameld worden. Hoewel
de IAZ incidentie nu al vijf weken onder de drempelwaarde ligt
zijn de grote aantallen detecties van influenzavirus nog steeds
een reden om van een epidemie te spreken.

Influenzavirusdetecties

In week 7 van 2023 werd in de respectievelijk 38 en 23 door
peilstationhuisartsen ingestuurde monsters van patiénten met
een IAZ of een andere acute respiratoire infectie (ARI) 24 keer
(63%) en 7 keer (30%) influenzavirus gevonden. Zie de tabel
hieronder voor een uitsplitsing. Sinds week 40 van 2022 is in de
1402 door peilstationhuisartsen ingestuurde monsters van
patiénten met een IAZ of ARI 129 keer A(HIN1)pdmOQ9 virus, 63
keer influenza A(H3N2) virus en 159 keer influenza B virus van
de Victoria-lijn aangetoond, en 2 influenza A virussen en 1
influenza B virus die niet verder gekarakteriseerd werden.

Virus 1AZ (N=38) Andere ARI (N=23)
Influenza A(H1N1)pdmO9 virus 5 (13%) 5 (22%)
Influenza A(H3N2) virus 3 (8%) 1 (4%)
Influenza B virus, Victoria-lijn 15 (39%) 1 (4%)
Influenza B virus, lijn onbekend 1 (3%) 0 (0%)
SARS-CoV-2 2 (5%) 4 (17%)
Humaan seizoens-coronavirus 5 (13%) 1 (4%)
Respiratoir syncytieel virus 0 (0%) 3 (13%)
Humaan metapneumovirus 0 (0%) 0 (0%)
Parainfluenzavirus 0 (0%) 0 (0%)
Rhinovirus 5 (13%) 3 (13%)
Enterovirus 0 (0%) 0 (0%)

Sinds week 40 van 2022 werden in de virologische weekstaten
door ziekenhuizen 7744 influenzavirusinfecties gerapporteerd
(figuur 5). Het betrof 5624 infecties (73%) met influenza A virus
en 2120 (27%) met influenza B virus. Er werden dit seizoen door
diverse ziekenhuizen (deels overlappend met de weekstaten)
influenzavirus-positieve monsters ingestuurd naar het Nationaal
Influenza Centrum voor typering. Sinds week 40 werden via dit
circuit 2078 monsters ingestuurd, waarvan 670 (32%) met
influenza B virus en 1408 (68%) met influenza A virus. Alle
gekarakteriseerde influenza B virussen waren van de Victoria

lijn. Van de verder gesubtypeerde influenza A virussen waren dit
320 A(H1N1)pdmO9 virussen en 236 influenza A(H3N2) virussen
(figuur 4). Een aantal influenza A virussen (N=852) werd (nog)
niet verder gesubtypeerd.

Viruskarakterisatie

Sinds week 40 werden 958 influenzavirussen uit de peilstations,
ziekenhuizen en Infectieradar (Bron: RIVM) door middel van
sequencing genetisch gekarakteriseerd en via GISAID gedeeld.
Van de 368 influenza A(HIN1)pdmO09 virussen in GISAID
behoren er 9 tot clade 6B.1A.5a.1 en 359 tot clade 6B.1A.5a.2
waartoe ook de vaccinstam behoort. Door diversificatie is clade
6B.1A.5a.2 inmdidels in kleinere clades opgedeeld (figuur 6).
Alle 282 A(H3N2) virussen vallen in clade 3C.2alb.2a.2, evenals
de vaccinstam. Ook deze virussen zijn genetisch divers en
werden recent verder opgedeeld (figuur 7). De 306 influenza B
virussen behoren allen tot clade V1A.3a.2 van de Victoria-lijn,
net als de vaccinstam (figuur 8). leder van de circulerende
virussen is dus genetisch zeer divers. Humane post-vaccinatie
sera herkennen de clade 6B.1A.5a.2 A(H1N1)pdmO09 virussen
mogelijk minder goed dan frettensera (Bron: ECDC). Antisera
van fretten die zijn opgewekt tegen de vaccincomponenten voor
dit seizoen herkennen veruit de meeste van de tot zover
geanalyseerde Nederlandse virussen daarentegen goed.
Ongeveer de helft van de A(H3N2) virussen in Nederland heeft
een aminozuur-substitutie op positie 156 van het hemagglutinine
die een effect heeft op herkenning door antistoffen. Bij de
Wereldgezonheidsorganisatie in Geneve vindt deze week de
vergadering plaats over deze data om een keuze te maken voor
de vaccincomponenten voor 2023/2024.
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De huidige situatie elders

In Europa rapporteren veel landen basale influenza (IAZ/ARI)
activiteit, in lijn met de lage IAZ incidentie in Nederland (zie
figuur boven), maar is de griep bijvoorbeeld in Frankrijk ook nog
zeker niet verdwenen. De resterende activiteit komt geografische
wijdverspreid in Europa voor (Bron: ECDC). In zowel de
Verenigde Staten als in Canada is de griepepidemie inmiddels
voorbij (Bron: CDC FluView; Canada Fluwatch).



https://www.nivel.nl/nl/nieuws/grenswaarde-griepepidemie-2020-2021-vastgesteld-op-58-100000-inwoners
https://www.rivm.nl/griep-griepprik/feiten-en-cijfers#irzelftest)
https://gisaid.org/
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/influenza-virus-characterization-summary-europe-november-2022
https://flunewseurope.org/
https://www.cdc.gov/flu/weekly/index.htm
https://www.canada.ca/en/public-health/services/diseases/flu-influenza/influenza-surveillance/weekly-influenza-reports.html
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Fig.1. Aantallen door peilstationhuisartsen geregistreerde
influenza-achtige ziektebeelden (IAZ) per 10.000 inwoners
per regio in week 7 van 2023 (bron: Nivel). Door een
technisch probleem ontbreken data voor regio noord.
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Fig. 2. Aantallen door peilstationhuisartsen geregistreerde
patiénten met IAZ in 2017-2023 per week en per 10.000 inwoners
(bron: Nivel). De stippellijn geeft de epidemische drempel weer. Er
zijn meer historische data getoond dan gebruikelijk om een beter
referentiekader te geven.
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Fig. 3. Aantallen monsters van huisartspatiénten met een IAZ
waarin influenzavirus is gedetecteerd en het percentage monsters
waarin een influenzavirus werd aangetroffen (y-assen links), en
incidentie van IAZ per week en per 10.000 inwoners (y-as rechts)
(bron: resp. RIVM en Nivel).
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Fig. 4. Aantallen getypeerde virussen in vanuit diagnostische
laboratoria opgestuurde influenzavirus positieve monsters (y-as
links) en incidentie van IAZ per week en per 10.000 inwoners (y-as
rechts). Door het insturen van een selectie van influenzavirus
positieve monsters is kwantitatieve interpretatie niet mogelijk
(bron: EMC/RIVM en Nivel). De laatste week is altijd een
onderraportage door vetraging van inzendingen.

68.1A531 6B.1A532a

6B.1A532 6B.1A522a1
5a2a1

5322

0.025 0.030 0.035 0.040 0.045 0.050
Divergence

Fig. 5. Aantallen diagnoses van influenzavirus infecties gerapporteerd
door de diagnostische laboratoria deelnemend aan de virologische
weekstaten (y-as links) en incidentie van IAZ per week en per 10.000
inwoners (y-as rechts). De laatste week is altijd een onderrapportage
omdat op moment van data extractie nog niet alle laboratoria hun data
hebben gerapporteerd (bron: resp. virologische weekstaten en Nivel)

Fig. 6. Stamboom voor het hemagglutinine gen van A(H1N1)pdm09
virussen. Stippen geven recente Nederlandse virussen sinds week 40
van 2022 weer. De zwarte stip is de huidige vaccinstam, de grijze de
nieuwe vaccinstam voor het zuidelijk halfrond. Clades zijn in kleuren
weergegeven en dunne lijntjes representeren virussen van elders. De
Nederlandse virussen van 2022/2023 vallen in Clade 6B.1A.5a.2
(geel-tinten) en 9 in Clade 6B.1A.5a.1 (groene stippen, door overlap
niet allen te zien). Bron: Nextstrain, met dank aan GISAID.


https://clades.nextstrain.org/
https://www.gisaid.org/
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Fig. 7. Stamboom voor het hemagglutinine gen van A(H3N2) virussen. De
stippen geven recente Nederlandse virussen sinds week 40 van 2022
weer. De zwarte stip is de huidige vaccinstam. Clades zijn weergegeven
in kleuren en dunne lijntjes representeren veelal oudere virussen van
elders in de wereld. De Nederlandse A(H3N2) virussen vallen in Clade
3C.2alb.2a.2, die inmiddels in kleinere clades opgedeeld is. Bron:
Nextstrain, met dank aan GISAID.

Fig. 8. Stamboom voor het hemagglutinine gen van virussen uit de
B/Victoria lijn. De rode stippen geven recente Nederlandse virussen
sinds week 40 van 2022 weer en de zwarte stip is de huidige vaccinstam.
Clades zijn weergegeven in kleuren en dunne lijntjes representeren
veelal oudere virussen van elders in de wereld. De Nederlandse B
virussen vallen in clade V1A.3a.2 (rood). Bron: Nextstrain, met dank aan
GISAID.

Samenstelling van het influenzavaccin voor 2022/2023

¢ A/Victoria/2570/2019-achtig HIN1pdmO09 virus;

e A/Darwin/9/2021-achtig H3N2 virus;

e B/Austria/1359417/2021-achtig virus (B/Victoria/2/87 lijn);
¢ B/Phuket/3073/2013-achtig virus (B/Yamagata/16/88 lijn)

In Nederland volgt het Nationaal Programma Grieppreventie in
de regel dit WHO advies voor quadrivalent vaccin.
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