Pravidelna zprava o aktualné cirkulujicich respiracnich virech, vcetné
sekvenaénich dat - situace v CR a Evropé k 31. 03. 2025

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni

Evropa — souhrn 12. KT

Podil detekci respiracnich virli v surveillance primarni a sekundarni péce v zemich EU/EHP ukazuje, Ze v poslednich tydnech pretrvava aktivita
respiracnich virl. Stale je hlasena aktivita vird chripky s klesajicim trendem, pokracuje zvySena aktivita RSV a aktivita SARS-CoV-2 z(stava ve
vsech zemich na nizké drovni.

V ramci hlaseni SARI bylo v rdmci celého evropského regionu ve 12. KT detekovano 293 pripadl chfipky. Témér stejnym dilem se podilel virus
chripky A (53 %) i B (47 %). Ze 40 subtypovych vir( chfipky A bylo 65 % A(H3) a 35 % A(H1)pdmO09.

V ramci primarni péce bylo v 12. KT zachyceno 784 pripad( chripky s mirnou prevahou chtipky typu B (57 %) nad chtipkou typu A (43 %). U
vsech 132 vird chripky B byla prokazana prislusnost do linie B/Victoria. U chripky A ze 73 % prevazoval subtyp A(H3), ve 27% se jednalo o
subtyp A(H1)pdmO9.

Shromazdéné udaje z evropského regionu naznacuiji, Ze ackoli aktivita virt chripky zGstava zvysena, tak ve vétsiné zemi byl pozorovan pokles
a CastéjsSi zastoupeni vird chripky B.

Aktivita RSV je v ramci surveillance v primarni a sekundarni péci v celém evropského regionu hodnocena jako stfedni. Nejvice postizenou
vékovou kategorii se zavaznym pribéhem onemocnéni jsou déti (0 — 4 roky).

Aktivita SARS-CoV-2 na regionalni Urovni zUstava nizka s mirnymi odchylkami v nékterych zemich.



SZU

Aggregate weekly detections — Aggregate weekly test positivity
B Influenza B RSV M SARS-CoV-2 # pooled country data median country values I0R
— Influenza ~  ----- Influenza Influenza
—RSY  eeee- RSV RSV
2500+ —— SARS-COV-2  ===e- SARS-CoV-2 SARS-CoV-2
2000
w
c
[=] —
£ 1500+ )
8 =
J =y
1000+ z
T
[a]
o
500+
o LA,
N o> e e b o2
T o o T o el
2° 7° 70 72° 2° 70

Aggregate weekly detections -

@ Type/subtype O Age @ Detections O Proportions

' A {(unknown) B B/Vic

(13 <
@ A{H1)pdm0o [ A[H3) B B/Yam [ B (unknown) B Influenza B RSV [ SARS-Cov-2 w

[ Influenza untyped

2500+

20004

-

w

[=]

=]
I

Detections

T T T T T T
4000 5000 6000 7000 8000 9000
Detections

(J T T T
8% a 1000 2000 3000

Graf naznacuje disproporci
cirkulace jednotlivych
respiracnich virQ v zavislosti na
vékové kohorté. Nejvétsi
disproporce se tyka SARS-CoV-2
a viru chripky (vysoka incidence
u kohorty 15-64 let) a RSV
(vysoka incidence u nejmladsi
kohorty).

Virologickd data naznacuiji
vysokou aktivitu viru chfipky.

2
Zdroj: https://erviss.org/



7- o Virologicka surveillance Influenza/RSV/SARS-CoV-2: ECDC Evropa k 12. KT 2025
SZ

* Podil pozitivnich detekci v primarni péci (u praktickych |ékara) a u hospitalizovanych

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or Week 12 Week 11 Description Value
pathogen
ILI/ARI test positivity Influenza 17 21 Pooled 21%
in primary care {median; IQR) {26; 19-34%)
RSV 14 19 3.7%
(3.5; 2.7-6.8%)
SARS-CoV-2 15 19 2.3%
(1.3; 0-3.2%)
SARI test positivity in Influenza 7 10 Pooled 14%
hospitals {median; IQR) (17; 5.5-17%)
RSV 7 10 7.4%
{9.1; 6.7-13%})
SARS-CoV-2 7 9 1.3%
{0; 0-0.3%)

Zdroj: https://erviss.org/



.;zu Influenza molekularni surveillance Evropa k 12. KT 2025

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2024-W40 to 2025-W12

® Barchart O Table

A(H1)pdm09_5a.2a({C.1)_A/Sydney/5/2021
A{H1)pdm09_5a.2a{C.1.9)_A/Lisboa/188/2023
A(H1)pdm09_5a.2a.1{D)_A/Victoria/4897 /2022
A(H3)_2a.3a.1(3)_A/Thailand/8/2022
A(H3)_2a.3a.1(1.1)_A/Sydney/856/2023
A(H3)_2a.3a.1(1.2)_A/Croatia/10136RV/2023

Genetically characterised influenza virus distribution, week 40, 2024 to week 12, 2025

A(H3)_2a.3a.103.2.1)_A/WestVirginia/51/2024 Subtype distribution Subclade distribution
A{H3)_2a.3a.1(1.2.2)_A/Lisboa/216/2023
A(H3)_2a.3a.1(].4)_A/France/IDF-IPP29542/2023 Subtype N % Subclade N %
A{H3)_SubgroupNotListed
B(vic)_SubgroupNotListed i A(H1)pdm09 2393 47 5a.2a(C.1.9) 2125 89
B(Vic)_V1A.3a.2(C)_B/Austria/1359417/2021
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5)_B/Stockholm/3/2022 58.23.1[[}) 211 g
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.1)_B/Catalonia/2279261NS5/2023
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.6)_B/Switzerland/329/2024 5a.2a(C.1) 57 2
B(vic}_V1A.3a.2{C.5.7}_B/Guangxi-Beiliu/2298/2023
0 SII)D 10'00 15IDC A(H3) 1306 25 2a.3a.1(J.2) 954 74
Vaccine clades are shown in bold. couns sedullie ol i -
2a.3a.1().2.1) 133 10
* Soucasné slozky vakciny pro severni hemisféru dobre odpovidaji cirkulujicim e o s
virtl klady 5a.2a a 5a.2a.1 A(HIN1)pdmO09 a klady V1A.3a.2 B/Victoria. Zd3 L . L
se, ze slozky vakciny dobre odpovidaji virGm klady A(H3N2) 2a.3a.1 (J), ale
7 v Ve V4 v V4 Vevys . o 7 Z2a.3a.1().4 2 0.2
méné odpovidaji nékterym novéj$im virdm subklady A(H3N2) 2a.3a.1 (J2), .
které se vyznacuji substitucemi S145N, N158K nebo K189R HA (samostatné e - .
nebo v kombinaci). Vétsina vird A(H3N2) identifikovanych po celém svétéav  eve 143 28 V1A32.2(C5.1) %68 68
Evropé od unora 2024 patfi do subklady 2a.3a.1 (J2). ViA3a2(C5s) 219 15
 Vé&tdina v soulasnosti cirkulujicich chfipkovych kment je citlivd na bézné haesn e .
pouzivana antivirotika proti chfipce, pficemz jen velmi malo zjisténych vir( V142220 2 ?
zobrazenych v systému ERVISS vykdazalo v této sezéné snizenou citlivost vuci V1A32.2(C5) 3 0.2
inhibitordim neuraminiddzy nebo vici baloxaviru/marboxilu. Not assigned 15 -

Zdroj: https://erviss.org/
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Genomicka epidemiologie SARS-CoV-2 v Evropé
DATA Z MINULEHO TYDNE
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SzZUu

Nejcetnéjsi varianty v Evropé od 24. 02. — 19. 03. 2025

* Celkem 565 WGS
* Detekce varianty XEC v Evropé klesla na 21,9 %.

e Varianty maji spolecného predka JN.1.1, u
nékterych dochazi k reverznim zaménam
aminokyselin v antigennich hot spots.

Dominujici varianty
* XEC-219% %
e LP8.1.1-9,7% M
¢ MC.10.1-6,0%

DATA Z MINULEHO TYDNE

Varianty SARS-CoV-2 v Evropé 24.02. - 19.03.2025

Jiné varianty (70 variant)
XEC

AEK.B
LP.B.1.6

AEC.11.1
AEC.14

AEC.23
LF.7

AEC.8B
MC.1
LF7.1.3

LF7.1

LP.B.1.4
AEC.2.2

LPB.1.1
LE.1.3.1

KP.3.1.1

MC.10.1

AEC.4

LP.B.1

AEC.2

Zdroj: GISAID epicov
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pu— ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 11. — 13. KT (neuplna data)
V kumulované sentinelové i nonsentinelové surveillance dosahl ve 13. KT Virologicka surveillance — data za tfi KT
podil chfipky typu A i B jen 24,3 % vSech pozitivnich detekci. Kalendafni tyden (KT) 11. Podil 12. Podil 13. Podil
Detekce viru A 143 26,0% 59 16,3% 43 14,1%
A Hlpdm 8 1,5% 3 0,8% 4 1,3%
Nejcastéji jsou aktualné detekovany RSV (30,8 %), viry chripky A (16,4 %), AH, 25 45% 18 50% 3 10%
. o . . o B 109 19,8% 50 13,8% 24 7,9%
metapneumovirus (13,4 %) a rhinoviry (12,8 %). BT o Tamms] o |oem] o Janme
HAdV 2 0,4% 4 1,1% 4 1,3%
ey ’ ’ . . HPIV 4 0,7% 1 0,3% 2 0,7%
U pozitivnich detekci Mycoplasma pneumoniae pozorujeme setrvale o 7 Toosl & lomsl o o
nizky podil pozitivnich detekci. MP 11 20% 10 28% 11 36%
HMPV 64 116% 47 130% 41 13,4%
CoV 12 2,2% 13 3,6% 8 2,6%
V porovnani s minulym kalendarnim tydnem pozorujeme vzestupny HRV 49 89% 47 130% 39 12,8%
ere ’ , ’ , . o hBoV 1 0,2% 1 0,3% 0 0,0%
trend pozitivnich detekci RSV, setrvaly trend zachytu metapneumovird a iy T ool T
rhinoviru. SARS-CoV-2 6 11% 5 14% 9 3,0%
SM 26 4,7% 25 6,9% 22 7,2%
pozitivni 551 259% 362 238% 305 19,4%
Chripka: kumulativni data za respiracni sezonu 2024-25 ukazuiji negativni 1576 1162 1268
v v es s . ve o v ’ Celkovy pocet vysetreni: 2127 1524 1573
prevazujici detekce viru chfipky A (3 289 vzorkl bez uréeni subtypu), SOty potetiysetren
subtyp A/H1pdm (394 vzork() a subtyp A/H3 (158 vzorkud). U 2 177
vzorku byl pozitivni zachyt chfipky typu B. Virologicka surveillance —detekce chtipky za tfi KT
Zachyt SARS-CoV-2 predstavuje na 3 % vsech pozitivnich detekci.
Kalendatni tyden (KT) 11. Podil 12. Podil 13. Podil
A bez dalsi subtypizace 176 31,9% 80 22,1% 50 16,4%
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; B 109 198% 50 138% 24 7,9%
Celkem 285 51,7% 130 359% 74 24,3%

HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; CoV —

Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSenad infekce



ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 13. KT

Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty
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Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;

CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce



/szu H5N1, USA, UK, Kambodza

* H5N123.4.4b-D.1.3

eV USA nyni cirkuluji genotypy D.1.1 a D.1.3, ktery nahradil genotyp cirkulujici v roce 2024 (B.3.13). Genotyp D1.1. vznikl
reassortmentem genotypu A3 (predchidce B3.13) s jinym nizce patogennim kmenem ptaci chfipky. Genotypy D.1.1 a D.1.3 nesou
adaptivni mutaci D701N v genu pro hemaglutinin, ktera usnadnuje prenos na savce a ¢lovéka.

* V Ohio byl potvrzen pripad infekce ¢lovéka timto genotypem, k ndkaze doslo v Unoru a byl prokdzan prenos z dribeze. Soucasné byla
potvrzena infekce virem H5N1 u ditéte ze San Franciska, kde zdroj nakazy nebyl zjistén. Jedna se tak o 7. pfipad v USA ze 71 oficidlné
potvrzenych pripadd v USA, kdy zdroj nakazy neni znam.

 H5N1 2.3.4.4b Spojené Kralovstvi

— v regionu Yorkshire byla potvrzena infekce u ovce, virus byl opakované detekovan v mléce. Jedna se o prvni zachyt u skotu v Evropé.
(https://www.gov.uk/government/news/influenza-of-avian-origin-confirmed-in-a-sheep-in-yorkshire)

 Kambodza potvrdila 2 nové pripady infekce, jednd se o 6letou divku a 6 mési¢niho chlapce, oba pochazeli z domacnosti chovajici dribez,
ktera jevila znamky HPAI. Obé déti zemfrely, poté co byly prijaty k hospitalizaci s dechovou tisni 22. brezna 2025. Kambodza letos
oznamila celkem 3 pfipady infekce H5N1, vSechny koncici umrtim.

Zdroj: Promedmail, CIDRAP, CDC


https://www.gov.uk/government/news/influenza-of-avian-origin-confirmed-in-a-sheep-in-yorkshire
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* USA poprvé v historii ozndamilo detekci HPAI (vysoce patogenni virus chfipky) H7N9 v chovech dribeZe. S vysokou mirou
pravdépodobnosti se jedna o prenos LPAI (nizce patogenni virus chtipky) pfirozené cirkulujici u volné Zijicich ptakt do chovl drlbeze,
kde dojde k vytvoreni vysoce patogenni varianty. Geneze H7N2 reassortanty je znazornéna na obrazku vpravo.

*  Virus H7N2 cirkulujici v Ciné je dlouhodobé sledovan pro jeho pandemicky potencial (viz obr vlevo).



szZU Vakcinalni kmeny chripky pro sezénu 2025/26

e 2025-2026 Northern Hemisphere Influenza Season
28 February 2025

The WHO recommends that trivalent vaccines for use in the 2025-2026 northern hemisphere influenza season contain the following:

Egg-based Vaccines

A/Victoria/4897/2022 (H1N1)pdmQ9-like EPI_ISL_16714268
AfCroatia/10136RV/2023 (H3N2)-like EPI_ISL_ 19296516
B/Austria/1359417/2021 (B/Victoria lineage)-like EPI_ISL 1519459

Cell culture-, recombinant protein- or nucleic acid-based vaccines
A/Wisconsin/67/2022 (H1N1)pdm09-like EPI_ISL_ 15928563
A/District Of Columbia/27/2023 (H3NZ2)-like EPI_ISL 18937823
B/Austria/1359417/2021 (B/Victoria lineage)-like EPI_ISL 983345

The recommendation for the B/Yamagata lineage component of quadrivalent influenza vaccines remains unchanged from previous recommendations:

Egg-based Vaccines

B/PHUKET/3073/2013 (B/Yamagata lineage)-like EPI_ISL 168822
Cell- or recombinant-based Vaccines

B/PHUKET/3073/2013 (B/Yamagata lineage)-like EPI_ISL 161843



/;zu Mpox |b - prvni pripad v Brazilii

* Uganda ohlasila ohnisko 12 déti s potvrzenym onemocnénim mpox, jedna se o suspektni ohnisko klady Ib.

» Pakistan detekoval prvni pripad mpox v Karaci, vysledek urceni genotypu zatim neni k dispozici.

e Zdroj: Promedmail

Zdroj: https://promedmail.org/promed-post/?id=8722738 https://www.gov.uk/guidance/clade-i-mpox-affected-countries



ARI/ILI WHO, EU/EHP ve 12. KT:

Podil detekci respiracnich vird v surveillance primarni a sekundarni péce v zemich EU/EHP ukazuje, Ze aktivita respiracnich vir( v poslednich tydnech pretrvava.

Stdle je hlasena aktivita virl chripky s klesajicim trendem, aktivita RSV je hodnocena jako stfedni, aktivita SARS-CoV-2 zUstava ve vSech zemich na nizké drovni.

ARI/ILI v CR v 13. KT 2025 (pfedbéZna virologicka data) vychazejici z kumulované sentinelové i nonsentinelové surveillance

V kumulované sentinelové i nonsentinelové surveillance dosahl ve 13. KT podil chripky typu A i B jen 24,3 % vSech pozitivnich detekci.

Nejcastéji jsou aktualné detekovany RSV (30,8 %), viry chfipky A (16,4 %), metapneumoviry (13,4 %) a rhinoviry (12,8 %).

U pozitivnich detekci Mycoplasma pneumoniae pozorujeme setrvale nizky podil pozitivnich detekci.

V porovnani s minulym kalendarnim tydnem pozorujeme vzestupny trend pozitivnich detekci RSV, setrvaly trend zachytu metapneumovir( a rhinovir(.
Chripka: kumulativni data za respiracni sezénu 2024-25 ukazuji prevazujici detekce viru chfipky A (3 289 vzorkl bez urceni subtypu), subtyp A/Hlpdm (394
vzork() a subtyp A/H3 (158 vzork(). U 2 177 vzorkl byl pozitivni zachyt chfipky typu B.

Zachyt SARS-CoV-2 predstavuje na 3 % vSech pozitivnich detekci.

H5N1: v USA D.1.1a D.1.3 - oba genotypy jsou charakteristické trvalou pfitomnosti D701N v genu pro hemaglutinin, ktera usnadriuje prenos na savce a
Clovéka. V USA byly potvrzeny 2 nové pripady infekce, jedna se o dité, které onemocnélo v unoru, u tohoto pripadu neni znam zdroj infekce ani pfesné
taxonomické zarazeni viru (sérologicky priikaz). Druhym ptipadem je pracovnik podilejici se na likvidaci dribeZe v ohnisku H5N1, u tohoto pfipadu byl
potvrzen genotyp D.1.3.

Velka Britanie hlasi prvni detekci viru H5N1 u ovce, jedna se o prvni prikaz viru u skotu mimo USA.

V Kambodzi v disledku onemocnéni H5N1 letos zemreli 3 lidé ze 3 prokdzanych pozitivit.

Mpox Ib: pravdépodobné ohnisko u 12 déti z jedné Skoly hlasi Uganda, suspektni import hlasi Pakistan.

Autori zpravy: RNDr. Helena Jifincovd, MUDr. Radomira Limberkovd, Alena Janypkovad



