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A R T I K E L

Het influenzaseizoen 2015/2016 in Nederland: 
beheerst door influenza A(H1N1)pdm09- 

en B/Victoria/2/87-lijn-virussen 

J.C. de Jong, A. Meijer, G.A. Donker, W. van der Hoek, M.M.A. de Lange,  
G.F. Rimmelzwaan, M.P.G. Koopmans 

Samenvatting 

De influenza-epidemie van het seizoen 2015/2016 begon 

in week 1 van 2016 en duurde 11 weken. In week 7 was de 

incidentie maximaal met 14,7 geregistreerde patiënten met 

influenza-achtig ziektebeeld (IAZ) per 10.000 inwoners. 

De A(H1N1)pdm09-virussen domineerden. Virussen van 

dit subtype zijn sinds de pandemie van 2009 antigene-

tisch niet significant veranderd en het gebruikte vaccin 

was tegen deze virussen dus optimaal werkzaam. Evenals 

in het voorgaande seizoen, behoorde het circulerende 

A(H1N1)pdm09-virus fylogenetisch tot clade 6B.1. 

Daarnaast werden ook frequent influenza B-virussen 

van de fylogenetische lijn B/Victoria/2/87 (clade 1A) 

waargenomen. Binnen deze lijn was sinds het seizoen 

2013/2014 wel antigene drift opgetreden. Het in 

2015/2016 gebruikte vaccin bevatte echter een virus van 

de lijn B/Yamagata/16/88, zodat de vaccinstam dus niet 

overeenkwam met de meeste B-virussen. Bij de zelden 

aangetroffen virussen van de B/Yamagata/16/88-lijn (clade 

3) werd, vergeleken met seizoen 2013/2014, geen signifi-

cante antigene drift geconstateerd.

Influenza A(H3N2)-virussen werden weinig frequent 

gedetecteerd. Fylogenetisch behoorden de meeste tot clade 

3C.2a en enkele tot clade 3C.3b, die beide het voorgaande 

seizoen ook al circuleerden. 

Voor het seizoen 2015/2016 op het noordelijk halfrond had 

de WHO de volgende vaccinsamenstelling aanbevolen:1 

• voor A(H1N1)pdm09: een A/California/7/2009-achtig 

virus; 

• voor A(H3N2): een A/Switzerland/9715293/2013-achtig 

virus; 

• voor B: een B/Phuket/3073/2013-achtig virus, van de 

lijn B/Yamagata/16/88. 

Van de 1247 geteste virussen was er één A(H1N1)

pdm09-virusisolaat, dat een sterk verminderde 

gevoeligheid voor oseltamivir vertoonde. Een deel 

van de virussen in dit isolaat bevatte de H275Y-

aminozuursubstitutie in het neuraminidase. Eén A(H3N2) 

virus vertoonde sterk verminderde gevoeligheid voor 

oseltamivir en zanamivir, mogelijk veroorzaakt door de 

aangetroffen E105K-aminozuursubstitutie.

Abstract

The influenza epidemic in the 2015/2016 season in 

the Netherlands lasted for 11 weeks. The antigenically 

unchanged A(H1N1)pdm09-viruses prevailed. Also 

influenza B viruses from the phylogenetic lineage  

B/Victoria/2/87 were frequently detected. These were 

shown to differ antigenically from viruses of this lineage 

circulating since the 2013/2014 season. In contrast, the few 

isolated influenza B viruses from the phylogenetic lineage 

B/Yamagata/16/88 did not display substantial antigenic 

drift. Influenza A(H3N2)-viruses were rarely observed in 

the 2015/2016 season. Whether they deviated antigenically 

from the A(H3N2)-viruses circulating in the previous 

season could not be assessed.
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Influenzavirussen

Influenzavirussen worden onderverdeeld in de 

typen A, B, C en D. Binnen type A worden subtypen 
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onderscheiden, waarvan A(H3N2) en A(H1N1)pdm09 

bij de mens voorkomen.2 Binnen type B circuleren twee 

fylogenetische lijnen, de B/Victoria/2/87-lijn en de B/

Yamagata/16/88-lijn, die ook anti-genetisch verschillen.3 

Alle vier genoemde soorten influenzavirus ondergaan 

regelmatig kleine antigene veranderingen (‘antigene drift’) 

die kunnen worden gekwantificeerd met de haemaggluti-

natieremmingstest (HAR).2,4 Het influenzavaccin dat nu 

in Nederland wordt gebruikt, bevat geïnactiveerd virus 

van beide A-subtypen en één van de twee B-lijnen en 

wordt jaarlijks door de WHO eventueel aangepast aan de 

antigene veranderingen. 

Influenzasurveillance

In Nederland wordt de influenzasurveillance uitgevoerd 

door NIVEL, het Nederlands Instituut voor Onderzoek 

van de Gezondheidszorg te Utrecht, en het Nationaal 

Influenza Centrum (NIC), een samenwerkingsverband 

van het Erasmus Medisch Centrum (NIC-Erasmus MC) te 

Rotterdam en het Rijksinstituut voor Volksgezondheid en 

Milieu (NIC-RIVM) te Bilthoven.

De veertig huisartspeilstations participerend in NIVEL 

Zorgregistraties eerste lijn registreren wekelijks het aantal 

bij hen consulterende IAZ-patiënten, waaruit NIVEL 

de landelijke IAZ-incidentie berekent.5 Tevens worden 

wekelijks steekproefsgewijs genomen neus- en keelmon-

sters afkomstig van bovengenoemde patiënten met IAZ 

of een andere acute respiratoire infectie (ARI) door het 

NIC-RIVM onderzocht op de aanwezigheid van influenza-

virus, RS-virus, rinovirus en enterovirus en influenzavirus 

uit positieve monsters gekweekt. Daarnaast ontvangt het 

NIC-Erasmus MC influenzavirusisolaten en influenza-

viruspositieve klinische monsters van diagnostische 

ziekenhuislaboratoria. Bij voldoende hoge virale lading 

(lage Ct-waarde in RT-PCR) wordt geprobeerd uit de 

klinische monsters influenzavirus te kweken. 

Een deel van de zo verkregen virusisolaten wordt in het 

NIC-Erasmus MC nader geanalyseerd met de HAR.4 Geven 

antisera bereid met virussen van voorgaande seizoenen 

tegen virussen van het afgelopen seizoen antilichaamtiters 

die een factor vier of meer lager zijn dan de correspon-

derende homologe titers, dan is er sprake geweest van 

antigene drift. Geven antisera bereid met vaccinvirussen 

gebruikt in het afgelopen seizoen tegen epidemische 

virussen van het afgelopen seizoen antilichaamtiters die 

een factor vier of meer lager zijn dan de corresponderende 

homologe titers, dan is er sprake geweest van een antigene 

mismatch. 

Daarnaast worden de virussen uit de peilstations en uit 

de diagnostische laboratoria onderzocht op gevoeligheid 

voor antivirale middelen in respectievelijk NIC-RIVM en 

NIC-Erasmus MC.6,7 Ziekenhuizen verzenden uit zichzelf 

virussen die resistent zijn tegen neuraminidaseremmers 

naar het NIC-RIVM voor nader onderzoek. 

Wekelijks worden de resultaten doorgegeven aan het 

European Centre for Disease Prevention and Control 

(ECDC) in Stockholm en de WHO in Kopenhagen (Europees 

regionaal) en Genève (mondiaal). Tevens wordt een selectie 

van de virusisolaten naar het WHO Collaborating Centre in 

Londen verzonden. Jaarlijks brengt de WHO in februari en 

september in Genève advies uit over de vaccinsamenstelling 

voor het daaropvolgende influenzaseizoen op het noordelijk 

respectievelijk zuidelijk halfrond.8,9 

Resultaten en discussie

De influenza-epidemie van het seizoen 2015/2016 

Gegevens van NIVEL Zorgregistraties eerste lijn lieten 

zien dat de influenza-epidemie van het seizoen 2015/2016 

in week 1 van 2016 de epidemische drempel overschreed 

van 5,1 patiënten met influenza-achtig ziektebeeld (IAZ) 

per 10.000 inwoners (figuur 1). Met 11 weken duurde de 

epidemie wat langer dan de gemiddelde lengte van een 

influenza-epidemie van 8 weken. De incidentie was in 

week 7 maximaal met 14,7 geregistreerde IAZ patiënten 

per 10.000 inwoners. 

Overzicht van de onderzochte influenzavirussen 

In het seizoen 2015/2016, weken 40 van 2015 tot en met 

20 van 2016, werden door het NIC 3403 influenzavi-

russen onderzocht: 428 afkomstig uit de NIVEL/RIVM- 

influenzasurveillance en 2975 door het Erasmus MC 

ontvangen van diagnostische laboratoria (tabellen 1 en 2  

en figuren 2 en 3). Evenals in vorige seizoenen, kon een 

aanzienlijk deel waarmee een kweekpoging is gedaan, 

Tabel 1. Influenzavirusdetecties (n = 559) door het NIC-RIVM in respiratoire monsters van patiënten met IAZ of een acute 
respiratoire infectie gemeld door de peilstations van week 40 van 2015 tot en met week 20 van 2016

Type A Type B

Nederland: 263 (47 procent) Nederland: 296 (53 procent)

Gesubtypeerd 1) Fylogenetische lijn bepaald 1)

A(H1N1)pdm09:
254 (97 procent)

A(H3N2):
9 (3 procent)

B/Victoria/2/87:
283 (96 procent)

B/Yamagata/16/88:
13 (4 procent)

1)Bij deze monsters kon wegens onvoldoende virus geen nadere analyse met kweek of PCR worden verricht.
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niet worden gekweekt. Bij de virussen uit de peilstations 

was type A wederom dominant (61 procent), waarbij 

de A(H1N1)pdm09-virussen overheersten (97 procent 

van de type A-virussen, tabel 1). Bij type B (39 procent) 

waren vrijwel alle virussen van de B/Victoria/2/87-lijn 

(96 procent). Van een aanzienlijk aantal kon een virus 

gekweekt worden. Bij de virussen uit diagnostische zieken-

huislaboratoria domineerde zoals gewoonlijk type A nog 

meer (68 procent), met A(H1N1)pdm09 weer als meest 

voorkomend subtype (98 procent van de type A virussen, 

tabel 2). Bij type B werden ook hier vooral virussen van de 

B/Victoria/2/87-lijn gevonden (94 procent). 

Karakterisering influenza A(H1N1)pdm09-virussen 

Sinds het pandemisch verschijnen van A(H1N1)pdm09 in 

2009 is er binnen dit subtype geen significante antigene 

drift opgetreden en heeft het vaccin derhalve optimale 

bescherming tegen de epidemische A(H1N1)pdm09- 

virussen geboden (tabel 3). Fylogenetische analyse lokali-

seerde alle willekeurig geselecteerde 43 onderzochte 

A(H1N1)pdm09-influenzavirussen in clade 6B.1. 

Karakterisering influenza A(H3N2)-virussen 

Het was voor ons niet mogelijk de influenza A(H3N2)-

virussen antigeen te karakteriseren. De meeste van het 

dit seizoen kleine aantal gedetecteerde virussen van 

dit subtype bleken niet te kweken. Ook is onlangs 

twijfel gerezen of de traditioneel uitgevoerde HAR met 

A(H3N2)-virussen betrouwbare informatie geeft. Er zijn 

aanwijzingen dat de hemagglutinatie van de recente 

A(H3N2)-virussen niet meer verloopt via het hemagglu-

tinine, maar via het neuraminidase.10 Het gebruik van 

oseltamivir zou hemagglutinatie door neuraminidase 

voorkomen en weer doen berusten op het hemagglutinine. 

Later werden deze waarnemingen bevestigd, ook door 

ons laboratorium. De meeste van de weinige gekweekte 

A(H3N2)-virussen uit het afgelopen seizoen vertoonden 

echter helemaal geen HA-activiteit, terwijl van de wel 

hemagglutinerende virussen de HA-titer bij toevoeging 

van 20 nM oseltamivir zo sterk daalde dat het virus 

onbruikbaar werd voor de HAR. De oplossing van dit 

probleem ligt in het gebruik van een virusneutralisatietest 

die momenteel in ontwikkeling is. 

Op het NIC werden vijf A(H3N2)-virussen fylogene-

tisch geanalyseerd. Hiervan behoorden er twee tot clade 

3C.3b en drie tot clade 3C.2a. In Europa werden voorna-

melijk virussen uit clades 3C.2a (74 procent) en 3C.3a 

(24 procent) gevonden.11 De meeste virussen van clade 

3C.3b zijn antigenetisch verschillend van de vaccin-

referentiestam A/Switzerland/9715293/2013 (vaccin-

mismatch). Volgens de WHO lijken virussen van clades 

3C.2a en 3C.3a antigenetisch op de vaccinreferentiestam 

A/Switzerland/9715293/2013, dat behoort tot clade 3C.3a.12

In februari 2016 adviseerde de WHO de huidige A(H3N2)-

vaccinreferentiestam A/Switzerland/9715293/2013 

opnieuw te gebruiken voor het komende seizoen.8

Karakterisering van influenza B-virussen van de B/

Victoria/2/87-lijn 

Binnen de influenza B/Victoria/2/87-lijn is er 

duidelijk antigene drift waarneembaar tussen de 

seizoenen 2011/2012 en 2015/2016. Antisera tegen  

B/Netherlands/441/2012 en B/Netherlands/2241/2013 

gaven titers tegen virussen uit 2015/2016 die mediaan 

4- respectievelijk 16-voudig lager waren dan de correspon-

derende homologe titers (tabel 4). 

Fylogenetische analyse liet zien dat alle 36 onderzochte 

B/Victoria/2/87-lijnvirussen van 2015/2016 behoorden 

tot clade 1A. Hierin bevindt zich vaccinreferentiestam  

Figuur 1. Klinische influenza-activiteit in Nederland in de 
seizoenen 2012/2013 tot en met 2015/2016 (rode lijn) weergegeven 
als het wekelijkse aantal patiënten met een influenza-achtig 
ziektebeeld (IAZ) per 10.000 inwoners, aangemeld bij de 
peilstations. Bron: NIVEL Zorgregistraties eerste lijn.

Tabel 2. Influenzavirussen (n = 2975) ontvangen door het NIC-Erasmus MC uit Nederlandse diagnostische laboratoria van week 40 
van 2015 tot en met week 20 van 2016

Type A: 2028 (68 procent) Type B: 947 (32 procent)

Gesubtypeerd: 
1920 (95 procent)

Niet gesubtypeerd 
1): 108 (5 procent)

Fylogenetische lijn bepaald: 
847 (89 procent)

Onbepaald 1):
100 (11 procent)

A(H1N1): 
1882 (98 procent)

A(H3N2):
38 (2 procent)

B/Victoria/2/87: 
796 (94 procent)

B/Yamagata/16/88: 
51 (6 procent)

1) Bij deze monsters kon wegens onvoldoende virus geen nadere analyse met kweek of PCR worden verricht.
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Figuur 2. Virusdetecties in het influenzaseizoen 2015/2016 
in door de peilstations afgenomen monsters van patiënten 
met een influenza-achtig ziektebeeld (IAZ). Afgebeeld zijn de 
wekelijkse aantallen influenzavirusdetecties, opgesplitst naar 
(sub)type. De aantallen zijn weergegeven als balken, af te lezen 
op de linker verticale as. Bron: RIVM. Tevens is weergegeven 
het aantal IAZ per 10.000 inwoners per week, af te lezen op de 
rechter verticale as. Bron: NIVEL Zorgregistraties eerste lijn.

Figuur 3. Virussen in het influenzaseizoen 2015/2016 
verzonden naar het Erasmus MC vanuit diagnostische 
ziekenhuislaboratoria. Afgebeeld zijn de wekelijkse aantallen 
virussen, opgesplitst naar (sub)type. De aantallen zijn 
weergegeven als balken, af te lezen op de linker verticale as. 
Bron: Erasmus MC. Tevens is weergegeven het aantal IAZ per 
10.000 inwoners per week, af te lezen op de rechter verticale as.  
Bron: NIVEL Zorgregistraties eerste lijn. 

Tabel 3. Antigene analyse van Nederlandse influenza A(H1N1)-virusisolaten uit het seizoen 2015/2016. Weergegeven zijn de titers 
van frettenantisera bereid met referentiestammen, de vaccinstam en representatieve Nederlandse virusisolaten, bepaald in een 
hemagglutinatieremmingstest (HAR) met kalkoenenerythrocyten 

Virusstam Seizoen HAR-titer* van antiserum van fretten geïnfecteerd met

A/California X-181 A/N/602/09 A/N/148/15 A/N/2917/15

A/California/4/2009# 1280 640 1280 6400 640

R.A/California/7/2009 X-181^ 1280 2560 1280 1280 2560

A/Netherlands/602/2009 2009/2010 1280 2560 2560 2560 2560

A/Netherlands/148/2015 2014/2015 2560 1280 1280 1280 2560

A/Netherlands/2917/2015 2015/2016 2560 2560 2560 2560 2560

A/Netherlands/2905/2015 2015/2016 2560 1280 2560 2560 5120

A/Netherlands/2915/2015 2015/2016 2560 2560 2560 5120 5120

A/Netherlands/2925/2015 2015/2016 1280 1280 2560 1280 2560

A/Netherlands/012/2016 2015/2016 1280 1280 1280 1280 2560

A/Netherlands/151/2016 2015/2016 1280 1280 2560 2560 1280

A/Netherlands/996/2016 2015/2016 2560 1280 2560 2560 2560

*  Alle virusstammen werden geïsoleerd op eieren of MDCK-cellen en kregen ten minste de laatste passage op MDCK-cellen. Virusnamen: de laatste 
twee cijfers geven het jaar aan waarin de stam werd geïsoleerd. De titer in de HAR is de omgekeerde waarde van de hoogste verdunning van het 
frettenantiserum in de betreffende kolom die de hemagglutinatie van kalkoenenerythrocyten door een standaarddosis van het influenzavirus in de 
betreffende rij nog juist volledig remt. Homologe titers zijn vet gedrukt. Verschillen tussen titers uit verschillende kolommen zijn niet informatief. 
Binnen één kolom zijn de titers wel vergelijkbaar, waarbij alleen titerverschillen van ten minste een factor vier als significant worden beschouwd.

#  A/California/4/2009 is nauw verwant aan A/California/7/2009, die de WHO-A(H1N1)-vaccinreferentiestam was/zal zijn voor de seizoenen 2010/2011 
tot en met 2015/2016.

^   X-181, een reassortant van A/California/7/2009, was/is de vaccinstam voor de seizoenen 2012/2013 tot en met 2015/2016.
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B/Brisbane/60/2008, welke aanbevolen is door de WHO 

voor opname in het trivalent vaccin voor 2016/2017.8

Karakterisering van influenza B-virussen van de  

B/Yamagata/16/88-lijn 

De antisera bereid tegen influenzavirussen  

B/Netherlands/257/2014 uit seizoen 2013/2014 en  

B/Netherlands/1551/2015 uit seizoen 2014/2015 gaven 

beide tegen zes virusisolaten uit 2015/2016 mediane 

titers die minder dan een factor vier afweken van de 

homologe titer (tabel 5). In de B/Yamagata/16/88-lijn lijkt 

daarom sinds 2013/2014 geen significante antigene drift 

te zijn opgetreden. Het in seizoen 2015/2016 gebruikte 

vaccin bevatte B/Phuket/3073/2013, een virus van de 

lijn B/Yamagata/16/88 dat antigeen in slechts beperkte 

mate afwijkt van de in dit seizoen geïsoleerde virussen 

van deze lijn (tabel 5). Het vaccin zal dan ook redelijke 

bescherming hebben geboden tegen influenza B-virussen 

van deze lijn.

Fylogenetische analyse liet zien dat beide onderzochte  

B/Yamagata/16/88-lijnvirussen van 2015/2016 behoorden 

tot clade 3, waarin zich ook vaccinstam B/Phuket/ 

3073/2013 bevindt. 

Vaccineffectiviteit

De vaccineffectiviteit was dit seizoen matig met brede 

betrouwbaarheidsintervallen (BI), zowel voor influenza 

A(H1N1)pdm09 (42 procent; 95 procent BI – 40 tot 76 

procent) als voor influenza B (53 procent; 95 procent BI - 61 

tot 86 procent).6 

Tabel 4. Antigene analyse van Nederlandse influenza B-virusisolaten van de fylogenetische B/Victoria/2/87-lijn uit het seizoen 
2015/2016. Weergegeven zijn de titers van frettenantisera bereid met referentiestammen en representatieve Nederlandse 
virusisolaten, bepaald in een hemagglutinatieremmingstest (HAR) met kalkoenenerythrocyten.

Virusstam Seizoen HAR-titer* van antiserum van fretten geïnfecteerd met

Malaysia Brisbane N/385/09 N/441/12 N/2241/13 N/076/14 N/2914/15

B/Malaysia/2506/2004# 640 80 < 10 40 160 80 20

B/Brisbane/60/2008^ 320 1280 320 640 1280 640 320

B/Neth/385/2009 2008/2009 < 10 40 640 640 160 320 320

B/Neth/441/2012 2011/2012 < 10 640 640 1280 640 640 640

B/Neth/2241/2013 2013/2014 < 10 640 160 320 1280 320 320

B/Neth/076/2014 2013/2014 < 10 640 160 640 1280 640 640

B/Neth/2914/2015 2015/2016 < 10 40 320 320 80 320 320

B/Neth/2922/2015 2015/2016 < 10 40 320 320 160 160 320

B/Neth/2928/2015 2015/2016 < 10 20 320 320 80 160 160

B/Neth/0833/2016 2015/2016 < 10 40 320 320 160 320 320

B/Neth/1153/2016 2015/2016 < 10 20 320 160 160 160 160

B/Neth/1597/2016 2015/2016 < 10 20 320 320 160 160 160

B/Neth/1739/2016 2015/2016 < 10 10 160 320 80 160 160

B/Neth/2973/2016 2015/2016 < 10 40 320 320 320 160 160

B/Neth/2308/2016 2015/2016 < 10 40 320 640 80 160 160

B/Neth/2307/2016 2015/2016 < 10 < 10 160 160 40 80 80

B/Neth/3192/2016 2015/2016 < 10 10 320 320 40 160 160

*  Zie eerste voetnoot van tabel 3.
#  B/Malaysia/2506/2004 was de WHO B-vaccinreferentiestam voor 2006/2007 en 2007/2008.
^  B/Brisbane/60/2008 wordt de WHO B-vaccinreferentiestam voor 2016/2017.
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Vaccinsamenstelling voor het seizoen 2016/2017

In februari 2016 adviseerde de WHO voor het influenza-

vaccin voor het seizoen 2016/2017 op het noordelijk 

halfrond de volgende samenstelling:8

• A/California/7/2009 (H1N1)pdm09-like virus;

• A/Hong Kong/4801/2014 (H3N2)-like virus – een clade 

3C.2a virus;

• B/Brisbane/60/2008-like virus – een virus van de B/

Victoria/2/87-lijn.

Gevoeligheid voor antivirale middelen

Uit het seizoen 2015/2016 werden 1247 influenza virussen 

– 1145 A(H1N1)pdm09, 42 A(H3N2) en 60 type B – 

onderzocht op gevoeligheid voor antivirale middelen. Eén 

virusisolaat, een A(H1N1)pdm09-virus, vertoonde een 

sterk verminderde gevoeligheid voor oseltamivir. Een 

deel van de virussen in het isolaat bevatte de H275Y-

aminozuursubstitutie in het neuraminidase, wat de 

verminderde gevoeligheid voor oseltamivir verklaart. 

Het virus werd wel normaal geremd door zanamivir. Eén 

A(H3N2)-virus vertoonde sterk verminderde gevoeligheid 

voor oseltamivir en zanamivir, mogelijk veroorzaakt door 

de E105K-aminozuursubstitutie. Echter, in het klinisch 

monster kon deze aminozuursubstitutie niet terug-

gevonden worden.

Alle huidige influenza A-virussen zijn van nature resistent 

tegen de M2-ionkanaalblokkers amantadine en rimantadine. 

Dit werd voor 41 A(H1N1)pdm09- en 4 A(H3N2)-virussen uit 

2015/2016 met genetisch onderzoek bevestigd. 

Conclusie 

De influenza-epidemie van het seizoen 2015/2016 duurde 11 

weken. De antigeen onveranderde A(H1N1)pdm09-virussen 

domineerden. Daarnaast werden ook frequent influenza 

B-virussen van de fylogenetische lijn B/Victoria/2/87 

waargenomen. Hierin was sinds het seizoen 2013/2014 

wel antigene drift opgetreden. In de virussen van de zelden 

aangetroffen B/Yamagata/16/88-lijn daarentegen, werd in 

dezelfde periode geen significante antigene drift geconsta-

teerd. Influenza A(H3N2)-virussen werden in het afgelopen 

seizoen weinig frequent gedetecteerd. Of deze antigeen 

verschilden van de A(H3N2)-virussen in het afgelopen 

seizoen, kon niet worden nagegaan. 

Dankbetuigingen

Ook in het seizoen 2015/2016 waren de bijdragen van de 

peilstationhuisartsen van NIVEL Zorgregistraties eerste 

lijn – registratie van gevallen van IAZ en verzending 

van klinische monsters naar het NIC-RIVM – essentieel 

voor de influenzasurveillance in Nederland. Zonder de 

Tabel 5. Antigene analyse van Nederlandse influenza B-virusisolaten van de fylogenetische B/Yamagata/16/88-lijn uit het seizoen 
2015/2016. Weergegeven zijn de titers van frettenantisera bereid met referentiestammen en representatieve Nederlandse 
virusisolaten, bepaald in een hemagglutinatieremmingstest (HAR) met kalkoenenerythrocyten

Virusstam Seizoen HAR-titer* van antiserum van fretten geïnfecteerd met

B/Florida B/Phuket B/N/257/14 B/N/1551/15 B/N/3066/15

B/Florida/4/2006# 2560 1280 640 640 640

B/Phuket/3073/2013^ 640 1280 640 1280 1280

B/Neth/257/2014 2013/2014 640 640 1280 1280 1280

B/Neth/1551/2015 2014/2015 640 1280 1280 1280 1280

B/Neth/3066/2015 2015/2016 640 640 640 640 1280

B/Neth/961/2016 2015/2016 320 320 1280 640 640

B/Neth/1531/2016 2015/2016 80 320 320 640 320

B/Neth/2304/2016 2015/2016 80 320 320 640 320

B/Neth/3186/2016 2015/2016 160 320 640 640 640

B/Neth/3202/2016 2015/2016 80 640 640 640 640

*  Zie voetnoot 1 van tabel 3.
#  B/Florida/4/2006 was de WHO B-vaccinreferentiestam voor 2008/2009.
^  B/Phuket/3073/2013 was de WHO B-vaccinreferentiestam voor 2015/2016.
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bereidwilligheid van de hoofden van de diagnostische 

laboratoria om influenzaviruspreparaten naar het Erasmus 

MC te sturen, was deze surveillance evenmin mogelijk 

geweest. 
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