Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 20/10/2025

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

V EU/EHP stéle prevazuje cirkulace viru SARS-CoV-2, byt pozorujeme sestupny trend a omezeny dopad na pocet hospitalizaci. Cirkulace
respiracniho syncytialniho viru (RSV) a chripky zUstdva na nizkych drovnich.

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni (ARI) , véetné onemocnéni podobnych chtipce (ILI), z(stava nizky, ale ve
veétsSiné zemi ma vzestupny charakter, coz odpovida ro¢nimu obdobi.

Mirny vzestup lze pozorovat u zavaznych pripadl SARI vyZzadujicich hospitalizaci v souvislosti s detekci viru chfipky.

Detekce SARS-CoV-2 zUstdva zvySend zejména u osob ve véku 15 let a starsich, ackoli vétsSina zemi nyni hlasi klesajici trend. Zavazny pribéh
covid-19, postihujici zejména osoby ve véku 65 let a starsi, zistava na nizkych urovnich ve srovnani s predchozimi epidemiemi.
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Genetically characterised influenza virus distribution, weeks 40-41, 2025 SARS-CoV-2 variant distribution, weeks 39-40, 2025



szu EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI SARI prehled ve 41. KT

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 41 Week 40 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 13 rates 16 rates Distribution 8 Baseline
(11 MEM) (11 MEM) of country 3 Low
MEM categories
ILI 18 rates 21 rates 16 Baseline
(18 MEM) (21 MEM) 1Llow
1 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 16 17 Poaled 2.1%
{median; IQR) (0; 0-2%)
RSV 16 16 0.5%
(0; 0-0.7%)
SARS-CoV-2 15 16 15%
(15; 10-22%)
SARI rates in hospitals SARI 10 11 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza B 9 Pooled 4.5%
(median; IQR) (3.5; 1.8-11%)
RSV 8 9 0.6%
(0; 0-0.1%)
SARS-CoV-2 7 8 B.4%
(6.1; 4-9.2%)
Intensity Influenza 21 24 Distribution of 15 Baseline
(country-defined) country gualitative 2 Low
categories
Geographic spread Influenza 19 22 Distribution of 7 Mo activity
(country-defined) country qualitative 11 Sporadic
categories 1 local




SZU

D AR 0 O

@ @
Distribution of 2-weekly country variant proportions
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Variant classification: BA.2.86 (VOI), XF
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Procentualni zastoupeni v rdmci 20 nejcetnéjsich variant SARS-CoV-2
Evropa 20. 9. - 20. 10. 2025 Severni Amerika 20. 9. —20. 10. 2025
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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V poslednim mésici v Evropé previadd XFG (1036 vzorkd), ndsledovana XFG.3 (399 vzorku), XFG.3.4 8131

(34 vzorki) a XFG.3.4.1 (113 vzork(). Vsechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG C R GERR
(Stratus). Jednotlivé varianty XFG spadaji mezi sledované varianty podle WHO i ECDC. V posledni . :‘:’;Lﬂ
dobé se potykame s problémem vypocetniho algoritmu pro klasifikaci variant v GISAID, jednd se NAts
zejména o variantu JN.1.40 (68 vzorku), kterou v databdzi NextClade detekujeme jako jednotlivé XFG

a i z fylogenetické analyzy sekvenacnich dat vyplyva, Ze se jedna o fylogenetickou vétev XFG.
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Graf detekovanych variant SARS-CoV-2 v CR v obdobi 27. 8.- 6. 10. 2025
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Zastoupeni detekovanych variant XFG

Varianta

Z 46 celogenomoveé sekvenovanych vzork(l v NRL z obdobi zafi - Fijen 2025 s datem odbéru 27. 8. — 6. 10. 2025, byly v CR prevainé
zachyceny varianty XFG (92%). Jedna se o rekombinantni varianty s mirnou schopnosti imunitniho Uniku, ale s nizkym rizikem tézkého
pribéhu. Varianty XFG patfi do sledovanych variant (VUM) podle ECDC i podle WHO. Mezi zachycenymi variantami jsme detekovali i
subvarianty XFG.3.4 a XFG.3.4.1, v grafu jsou zac¢lenény do varianty XFG.3, nebot jsou odvozeny od této varianty.
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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Od konce srpna cirkuluji na Gzemi CR pFevazné varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC.
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza podle 62% podobnosti
zakotvena k vakcinalnimu kmenu LP.8.1 (46 vzork( + 4 vakcinalni kmeny)
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Datum odbéru vzorku:
27.8.-6.10. 2025

Celogenomovy dendrogram vyjadfuje evoluéni
vzdalenost  jednotlivych  sekvenovanych linii.
Vzhledem k vySSimu poctu mutaci napfi¢ celym
genomem jsme zvolili porovnani na zakladé 62%
podobnosti (vzhledem k vysSimu poctu mutaci v
genomu o velikosti 29,9 kb).

Spike protein ma pfimy vliv na transmisibilitu a
vazbu virus-neutralizacnich protilatek. Ve Spike
proteinu se varianty zachycené v obdobi 27.8. -6. 10.
mezi sebou lisi jen velmi malo (prevdiné zachycené
jsou XFG). Analyza probéhla na zakladé 70%
podobnosti (Spike protein ma velikost 3,8 kb, a proto
byl zvolen vyssi stupen podobnosti pro zachyceni
nizsiho poctu mutaci).

Z obou dendrogram vyplyva, Ze evolucné nejblizs
jsou JN.1 a KP.2 a jejich celkovy pocet mutaci je nizs
nez u XBB.1.5 a LP.8.1. VSechny zachycené varianty
patfi do varianty Omicron.
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 70%
podobnosti zakotvend k LP.8.1 (46 vzorkd + 4 vakcinalni kmeny)

XBB.1.5_reference_spike



i ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 42. KT

) ) oL , . ) Virologicka surveillance — data za ¢tyfi posledni KT
Pocet provedenych vysetreni v ramci sentinelové a nonsentinelové

. v svr , v Y . Jeav Kalendarni tyden (KT) 39. podil 40. podil 41. podil  42. podil

surveillance béhem zafi stoupad, coz odpovida morbidité. r—— B Tl Tl ol 1
A

. ... , . . H,pdm 0,0% 0,0% 0,0% 1 0,6%

Nejcastéji byly detekovany SARS-CoV-2 (42,3 %), rhinoviry (26,9 %), AH, 00% 1 05% 0.0% 0.0%

sezénni koronaviry (10,3 %) a viry parainfluenzy (7,7 %). B L5 0,0% 0,0% 0,0%

HRSV 0,0% 1 0,5% 0,0% 1 0,6%

HAdV 1 0,8% 6 2,8% 6 2,2% 3 1,9%

’ ey e . ’ v , v s . . HPIV 7 5,6% 15 6,9% 12 4,4% 12 7,7%
Podil pozitivit SARS-CoV-2 mirné klesa, coz odpovida situaci v HY i e e T
Evropé. MP 1 0,8% 5 2,3% 1 0,4% 2 1,3%

HMPV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0%
CoV 13 10,3% 16 7,3% 13 4,8% 16 10,3%
v/ o ve HRV 35 27,8% 88 40,4% 81 29,9% 42 26,9%
Od 36. KT bylo zachyceno celkem 14 pfipadu chfipky typu A, z — 57 B 7 5 Tt Tog:
tohoto poctu 1 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3. Ve jednom pfipadé T e T I A I
byla detekovana chripka typu B. Cov-2 53 42,1% 74 339% 137 50,6% 66  42,3%
SM 12 9,5% 8 3,7% 11 4,1% 7 4,5%
pozitivni 126  15,6% 218 20,6% 271 20,7% 156 18,4%
negativn
i 683 722 841 1041 694
Celkovy pocet vysetreni: 809 1059 1312 850
Virologicka surveillance — detekce viru chfipky za Ctyri posledni KT
Kalendarni tyden (KT) 39. Podil 40. podil 41. podil 42. podil Kumulativné od 36 kt
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; Infl A 1 0,8% 2 0,9% 4 1,5% 3 1,9% 14
HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; il AER I NS 17 AR it L | oe £
Celkem 2 0,8% 2 0,9% 4 2,7% 4 0,0% 15

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



7‘ ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT 2024 - 42. KT 2025
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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
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(”' MPOX Ib — souhrn zari 2025, sekundarni prenos rijen 2025

* Nejvice pripadl je hldseno z DRC, Ugandy a Burundi, pficemz v DRV kocirkuluje MPXV la a MPXV |b, sporadicky jsou
detekovany i pripady MPXV Ib. Uganda jako druha nejpostizenéjsi zemé nahlasila od zari 2024 7 400 pripadt z toho 50
amrti).

» Dalsi africké zemé s potvrzenym vyskytem MPXV |b jsou: Kerla, Zambie, Malawi, Jizni Sudan (v poslednim mésici nehlasi
zadné pripady Etiopie, Rwanda, Angola, JAR ani Zimbabwe).

* Mimo africky kontinent (EU/EHP) byla vétsina pripadl spojena s cestovanim hlasena ze Svédska (2024), Némecka (v
letech 2024 a 2025), Belgie (v letech 2024 a 2025), Francie, Irska, Italie a Spanélska (v roce 2025). Omezeny sekundarni
prenos byl hlasen Némeckem, Belgii a Irskem. V fijnu byl ve Spanélsku potvrzen klastr MPOX Ib souvisejici se sexualnim
prinosem.

* Kromé Afriky a EU/EHP byly od srpna 2024 pripady MPOX Ib hlaseny Thajskem, Indii, Velkou Briténii,vSpojem'/mi staty,
Kanadou, Pakistanem, Omanem, Cinou, Japonskem, Spojenymi arabskymi emiraty, Katarem, Brazilii, Svycarskem, Australii
a Tureckem.

» Veétsina pripadl spojenych s cestovanim hlasenych mimo africké zemé byla navdzana na endemicka uzemi. Nékolik zemi
vSak hlasilo pfipady s cestovnimi vazbami do zemi vychodniho Stredomori WHO (véetné Omadnu a Spojenych arabskych
emiratd). Byly hlaseny také importované pripady s cestovni anamnézou do Nepadlu, Thajska a Ciny.

* Potvrzeny sekundarni pfenos ve Spanélsku ukazuje, Ze monitoring a subtypizace véech pozitivnich pfipadd MPXV je
nadale dulezita.

e Zdroj: Global Mpox Trends published 21 September 2025, data as of 26 September 2025.



7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 41. KT, CR 42. KT)

EU/EHP

+ Aktudlni epidemickad situace je klidna a odpovida pocatku sezény jak v EU tak v CR. TéméF na celém Gzemi EU zaznamendavame sestupny trend v podilu zachyti SARS-CoV-2,
pocet hospitalizaci je zatim nizky. Zavazna forma covid-19, postihujici zejména osoby ve véku 65 let a starsi, z(stava na nizkych drovnich ve srovnani s predchozimi
epidemiemi, ackoli existuje kumulativni dopad z pokracujici cirkulace. Aktudlné dominujici variantou je STRATUS a jeho subvarianty (XFG.*).

» Cirkulace respiracniho syncytidlniho viru (RSV) a chfipky zGstava na nizkych drovnich.

* Pocet pacientl v primarni péci s ptiznaky respiracniho onemocnéni, véetné onemocnéni podobnych chfipce, zistava nizky, ale ve vétsiné zemi roste, jak se v tomto ro¢nim
obdobi ocekava. Nejprudsi narUst je pozorovan u déti mladsich 15 let.

+ V CR dominantné cirkuluji viry SARS-CoV-2 (vice ne? 42 %), od konce srpna prevazné varianta XFG (Stratus) a jeji subvarianty XFG.*, spolu s dal$imi respiraénimi viry
typickymi pro toto obdobi: rhinoviry (27 %), sezonni koronaviry (10 %) a viry parainfluenzy (8 %). Pocatek epidemické viny covid-19 koreluje se zahajenim Skolni dochdazky.
Klinické priznaky covid-19 se vétSinou nelisi od akutnich respiracnich infekci vyvolanych jinymi respiracnimi viry, ve vSech pfipadech mohou byt doprovazeny GIT projevy
(napf. prijem).

 Stale evidujeme sporadické zachyty viru chfipky. Od 36. KT bylo zachyceno celkem 14 ptipadud chfipky typu A, z tohoto poc¢tu 1 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3. Ve
jednom pripadé byla detekovana chripka typu B. Tyto sporadické detekce jsou pro toto obdobi neobvyklé a mohly by naznacovat ¢asnéjsi nastup epidemické viny chripky
v letosni sezéné.

* Vsouvislosti s pfipady mpox Ib v dusledku sekundarniho prenosu sexualni cestou upozoriiujeme laboratore, Ze vSechny pozitivni detekce mpox musi byt zaslany do NRL
na suptypizaci (Ib x llb).

* Prosime o zasilani vzorkl pozitivnich na ch¥ipku, SARS-CoV-2 pfipadné RSV na sekvenaci a izolaci viru (idedlné zamrazené).

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

Epidemiologicky souhrn:

« Ve 42. tydnu roku 2025 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) trovné 984 na 100 000 obyvatel, co? pFedstavuje pokles 0 9 % v porovnani s predchozim
tydnem. Nemocnost se pohybuje na hodnoté obvyklé pro toto ro¢ni obdobi. Mezi jednotlivymi kraji nejsou vyznamné rozdily.

* Vsoucasnosti je idealni ¢as na ockovani proti chfipce a dalSim respiracnim infekcim.

Dovolujeme si upozornit, Ze dalsi zpravu NRL a ARI/ILI vydame namisto pondéli 27. 10. az ve stfedu 29. 10., a to z divodu podzimnich prazdnin, které ovlivni systém hlaseni.



