Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 6/10/2025

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
RNDr. Helena Jifincova, Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Mgr. Lenka Knapova, MUDr. Radomira Limberkova

Stejné jako v minulém tydnu v zemich EU/EHP (39. KT), tak i v CR dominuje cirkulace SARS-CoV-2 bez vlivu na miru
hospitalizaci. Viry chfipky a RSV cirkuluji jen velmi omezené. Cirkulace SARS-CoV-2 je zvySena ve vsech vékovych skupinach, v
mnoha zemich je pozorovan sestupny trend. Tézké onemocnéni se tyka osob starsich 65 let.

Dominujici varianty jsou stejné jako v minulém tydnu (GISAID):

 XFG (76 %); NB.1.8.1 (10 %); and XFC (5 %) (n=97).

 XFG a NB.1.8.1 patfi mezi monitorované varianty (VUM) ECDC i WHO. V USA se zvysuje pocet detekci varianty XFY.
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EU/EEA ARI/ILI SARI

Key indicators in week 39, 2025

prehled ve 39. KT

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 39 Week 38 Description Value
ILIfARI consultation rates in primary care ARI 12 rates 13 rates Distribution 7 Baseline
(10 MEM) (10 MEM) of country 3 Low
MEM categories
ILI 16 rates 16 rates 15 Baseline
{15 MEM) (15 MEM)
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 15 18 Pooled 2.4%
(median; IQR) (0; 0-1.2%)
RSV 13 17 0.1%
(0; 0—0%)
SARS-CoV-2 13 16 18%
(10; 8-25%)
SARI rates in hospitals SARI 8 10 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza 6 8 Pooled 2.5%
(median; IQR) (0.6; 0-3.6%)
RSV 7] 8 0.3%
(0; 0-0.4%)
SARS-CoV-2 6 T 11%
(8.4; 7.1-13%)
Intensity Influenza 19 20 Distribution of 16 Baseline
(country-defined) country qualitative 3 Low
categories
Geographic spread Influenza 18 19 Distribution of 8 Mo activity
(country-defined) country gualitative 9 Sporadic
categories 1 Local
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Variants of Interest (VOI) Variants under monitoring
e Year and
Lineage+ Countryfirst Spike — Impact  Impact Line_a_ge-l- Country first  Spike month Impact Impact .
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission Ll addrtu?nal Lo . mt_rtations first Impact_on _ooon _on jl‘ransmisslon
label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA label mutations  (community) ofinterest detected transmissibility immunity severity in EU/EEA
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community Omicron  NB.1.8.1 n/a 61843, nfa No evidence No No Community
D339H, (6-8) A435S, evidence evidence
R403K, K478
V445H, )
G446S, Omicron XFG n/a S31F n/a No evidence Mo No Community
N450D, K182R, evidence evidence
L452W, K444R,
N481K, N487D,
483del, T5721
E484K,
F486P

www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern
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Procentualni zastoupeni v rdmci 20 nejcetnéjsich variant SARS-CoV-2
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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V poslednim mésici se potykame s problémem neaktualizovanou klasifikaci linii v GISAID, jedna se | ~ j::z
zejména o linii JN.1.40, kterou NextClade urcuje jako jednotlivé linie XFG a i z fylogenetické NI
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Graf detekovanych variant SARS-CoV-2 v CR v obdobi 25. 6.- 23. 9. 2025
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XFG.X (85 %)

Varianta

Z 30 celogenomoveé sekvenovanych vzork(l z obdobi zafi - Fijen 2025 s datem odbéru 25. 6. — 23. 9. 2025, byly v CR pFevainé zachyceny
varianty XFG.X. Jednd se o rekombinantni varianty s mirnou schopnosti imunitniho uniku (fylogeneticky samostatna vétev), ale s nizkym
vakcinalni kmen XBB.1.5). Linie NY.3.3 neni klasifikovana jako vyznamnd nebo monitorovana varianta podle ECDC ani WHO. Varianta
PQ.1 vykazuje fylogenetickou pribuznost s variantou Nimbus (NB.1.8.1) a nespada pod VOI ani VUM.
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Od konce srpna cirkuluji na tzemi CR varianty XFG - Stratus (kam spada fylogeneticky i QS.2).
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza

Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu
zakotvenad k vakcinalnimu kmenu LP.8.1 (30 vzorkl + 4 vakcinalni kmeny)

zakotvend k LP.8.1 (30 vzork( + 4 vakcinalni kmeny)

LP.8.1 Spike
NY.3.3_201
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Spike protein ma primy vliv na transmisibilitu a vazbu virus-neutralizacnich protilatek. Je patrné, ze v S proteinu se detekované linie XFG mezi

sebou lisi jen velmi malo, presto se lisi od vakcinalnich kmenU. Evolu¢né nejpodobnéjsi je vakcindlni kmen z roku 2024 linie XBB.1.5 (Kraken).
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PocCet provedenych vysSetreni v ramci sentinelové
a nonsentinelové surveillance béhem zari stoupa,
coz odpovida stoupajici morbidité.

Nejcastéji byly detekovany SARS-CoV-2 (25 %),
rhinoviry (37 %), sezonni koronaviry (14 %)
viry parainfluenzy (6 %).

SARS —CoV-2 podil pozitivit vyrazné poklesl, podil
dalSich 3 majoritné cirkulujici respiracni viry
naopak vykazuji vzestupny trend.

V jednom pripadé byl detekovan virus chripky A
a v jednom pripadé virus chripky B.

Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus;
HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;
CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSenad infekce

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetieni:

Kalendarni tyden (KT)

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT

Virologicka surveillance — data za Ctyri posledni KT
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7;2,, ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT 2024 - 39. KT 2025

Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty
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Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respira¢ni syncytidlni virus; HAdV — Aden®Vvirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;

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

arni surveillance viru chripky

* EU

* Geneticka diverzifikace virt chripky pokracuje. Do analyzy bylo zahrnuto
354 455 sekvenci viru chripky.

* Zemé EU/EHP zGstavaji hlavnimi pfispévateli do Globalniho systému pro
sledovani a reakci na chripku (GISRS).

* 66 % vzorku chripky pochazelo z nesentinelovych systému, coz ukazuje na
jejich klicovou roli vedle sentineloveého sledovani.

* Priblizné 50 % vir(i A(H3N2) v EU/EHP se antigenné lisilo od vakcinaéniho
kmene z let 2024—-2025.

* WHO doporucila pro sezonu 2025-2026 novou slozku vakciny proti
A(H3N2).

 Dulezita — celorocni surveillance
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7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 39. KT, CR 40. KT)

Aktualni epidemicka situace je klidna a odpowda pocatku sezonyJak v EU tak v CR. TéméF na celém Uzemi zaznamenavame sestupny
trend v pod|lu zachyt( SARS-CoV-2, prlcemz rhinoviry, sezonni koronawry a viry parainfluenzy cirkuluji v mirné zvysené mire, pocet
hospitalizaci je zatim nizky. Ve vét&iné zemi EU/EHP, stejné tak i v CR, ma epidemie SARS-CoV-2 sestupny trend..

V CR dominantné cirkuluji viry SARS-CoV-2 (25 %), od konce srpna prevazné varianta XFG (Stratus), spolu s dalsimi respiraénimi viry
typickymi pro toto obdobi: rhinoviry (cca 37 %), sezénni koronaviry (14 %) a viry parainfluenzy (cca 6 %). Pocatek epidemické viny
covid-19 koreluje se zahajenim Skolni dochazky. Klinické priznaky covid-19 se vétsinou nelisi od akutnich respiraCnich infekci
vyvolanych jinymi respiracnimi viry, ve vSech pripadech mohou byt doprovazeny GIT projevy (napft. prijem).

Stale evidujeme sporadické zachyty viru chripky. Tyto sporadické detekce jsou pro toto obdobi neobvyklé a mohly by naznacovat
Casnéjsi nastup epidemické viny chripky v letoSni sezoné.

Dne 19. zari 2025 byl vydan METODICKY POKYN k sentinelové, molekuldrni a SARI surveillance respiraénich vird v sezoné 2025-2026
v Ceské republlce pro obdobi od 40. kalendarniho tydne roku 2025 do 39. kalendarniho tydne roku 2026. V mlmoresp|racn| sezéné
je mozné zasilat vzorky v nizsich poctech odpovidajici nemocnosti a navstévam PL/PLDD. NRL dékuje vSem KHS i Iékarlm za
spolupraci.

Prosime o zasilani vzorkt pozitivnich na chripku, SARS-CoV-2 pfipadné RSV na sekvenaci a izolaci viru (idedlné zamrazené).

Praktické Iékare spolupracujici na surveillance prosime o zaslani SARS-CoV-2 pozitivnich odbéri, pokud provadite antigenni testy,
prosim, paralelné nam odeberte druhy vzorek (napr. z druhé nosni dirky a krku do virologického média, ktery distribuuji KHS).
Dale bychom chtéli poprosit o vyplnéni pfiznakl nemoci na Zadance pro budouci fenotypové analyzy.

V tomto tydnu 8. 10. 2025 probéhne Konzultacni den Odd. respiracnich, strevnich a exantematickych virovych nakaz a Odd.
epidemiologie infekénich nemoci, viz https://szu.gov.cz/udalost/konzultacni-den-orsevn-a-oein/

16



