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Characteristics of viral evolution and consequences for viral spread
Influenza viruses
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C.,

Legislativa

* nedilnou soucasti je i molekularni surveillance a surveillance SARI.

* System surveillance je stanoven v dokumentu Ministerstva zdravotnictvi
CR (M2Z) z roku 2006 (dokument &.j. OVZ-37.0-15.8.06/34178),

* vyhlaskou €. 334/2023 Sb., kterou se méni vyhlaska ¢. 306/2012 Sb., o
podminkach predchazeni vzniku a sifreni infek¢nich onemocnéni a o
hygienickych pozadavcich na provoz zdravotnickych zarizeni a Ustavu
socialni péce, ve znéni vyhlasky ¢. 244/2017 Sb. a

* vyhlaskou €. 389/2023 Sb., o systému epidemiologické bdélosti pro
vybrana infekéni onemocnéni (priloha €. 5 - chfipka a akutni respiracni
infekéni onemocnéni a chfipku, pfiloha ¢. 60 A/H5N1 a dalsi lidska
onemocnéni vyvolana viry zoonotické chripky).
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SARI surveillance

* SARI je hlaseno dle vyhlasky 389/2023 Sb. a dle prilohy 5 této vyhlasky

* SARI, influenza - IéCba v rezimu intenzivni péce, zasila vysetrfujici laborator primarni klinicky
vzorek, pripadné izolat nukleové kyseliny Ci jiny material, pokud jiz neni primarni vzorek dostupny,
do Narodni referencni laboratore pro chfipku a nechripkova respiracni virova onemocnéni.

* Druh odebraného biologického materialu se indikuje podle klinického obrazu.

* Narodni referencni laborator pro chripku a nechripkova respiracni virova onemocnéni provede
typizaci, subtypizaci, pripadné sekvenacni analyzu zaslanych izolat(

* VSechny SARI konfirmuje NRL, SARI pfipady — nesmi byt potvrzeny AG testem, Ci RAG testem

* SARI ve svété — influenza, RSV, SARS-CoV-2

* Na sekvenaci prosime tyto agens, pripadné vzorky od hospitalizovanych na ARO/JOP
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Surveillance 2024-25

e od 40. KT 2024 do 20. KT 2025:
e 3 (*) vytéry od détského pacienta v ordinaci PLDD

e 2—3—4 (*) vytéry od dospeélych pacientu (z toho alespon jeden ve vékové
skupiné 18-49 let a alespon jeden ve vékové skupiné 50+ let) v ordinaci VPL

(*) PoCet odbéru zohlednuje velikost kraju v omezené mire, ze vSech kraju se zasila
nejméné 5 vzork(/tyden, z krajd s vice nez 1 miliénem obyvatel: Praha, Stfredocesky,
Moravskoslezsky, Jihomoravsky je tfeba zaslat 7 vzork(/tyden

e V pripadé potreby vysetreni ohniska ARI Ci ILI
* NRL poskytuje KHS a spolupracujicim PL, PLDD odbéroveé soupravy
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Molekularni, virologicka a SARI surveillance

* nutné ke konfirmaci do NRL vzdy (idealné plvodni material)

* Neurologicka onemocnéni — encefalitidu, serozni meningoencefalitidy
apod. — pokud je klasicky nalez negativni

* InflA véetné subtypizace (lze poslat do NRL) + SARS-CoV-2, v pripadé
sérologie zajistit paroveé sérum
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NRL vysetruje v tydennim rezimu

 chripka A (v€etné subtypd HIN1pdm a H3N2),

» chripka B (linie Yamagata a Victoria),

e adenoviry,

* respiracni syncytidlni viry A/B,

* rhinoviry, enteroviry,

* bokaviry,

e sezonni koronaviry (OC43, 229E, HKU1, NL63) + SARS-CoV-2
e viry parainfluenzy 1-4,

* parechoviry,

metapneumoviry

V pilotnim rezimu M. pn, Bordetella p. pp.



<7;2" Molekularni surveillance—viru chripky A a B, RSV a SARS-CoV-2

* NGS
* reprezentativni podil vzorkd,

* vzorky s vyznamnym klinickym nebo epidemiologickym podtextem (napf. selhani vakcinace/ reinfekce/ tézky
pribéh u déti a pacientd do 50 let bez komorbidit/

» detekce v neobvyklém materidlu/
* import z rizikovych oblasti/

* neobvykly kumulativni vyskyt pfipadu — tedy Setfeni ohnisek, napf. ve Skolach, nemocnicnich oddélenich a v
zarizenich poskytujicich institucionalizovanou péci).

* Detekce v neobvyklém materidlu, napt. likvor, zajistuji nemocnicéni laboratore.
* Import z rizikovych oblasti — zajistuji KHS, pokud maji k dispozici tuto informaci.

* Neobvykly kumulativni vyskyt pfipadl — tedy Setfeni ohnisek, zajiStuje pfislusna KHS, respektive nemocnicni
epidemiolog — je tfeba zaslat 2 az 5 pozitivnich vzorkt z Setfeného ohniska/klastru.

VVVVVV

* Pro molekularni surveillance zasilaji laboratore se zastoupenim v Praze, Ostrave, Brne a Plzni tydné nejméne 10
vzorku sledovanych patogenu k sekvenaci: chfipka, RSV s Ct < 25; SARS-CoV-2 s Ct < 30.

* NRL preferuje zasilani pavodnich klinickych materialu, nikoli izolatd RNA. Jedna se o néjakou podkapitolu nebo
samostatnou kapitolu, bylo by vhodné rozclenit pro lepsi orientaci
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Podminky pro uchovavani a transport

* \Vzorky nesmeji byt uchovavany pri teploté +4 az 8 °C déle nez 2 dny.
Pokud nema zasilajici zarizeni k dispozici moznost uchovani a
transportu pri nejméné -20 °C, je treba zajisténi rychlého transportu.

* RSV pozitivni k sekvenaci a izolaci na bunécnych liniich ihned po
vysetreni ulozit do -20 °C a pri stejné teploté transportovat

* NRL zapuijci obaly a chladici vlozky pro zasilani



#;ZU Sentinel a nonsentinel surveillance v sezonach 2021 - 2025
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q“’" Sentinel a nonsentinel surveillance

Detekee respiracnich vird = kumulativni pocty
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Procentualni zastoupeni v rdmci 20 nejcetnéjsich variant SARS-CoV-2

Evropa 29. 8. -29. 9. 2025
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LP.8.1 defining muts: ins16MPLF T191 R21T L24del P25del
P26del A27S S31del S50L H69del V70del V127F G142D
Y144del F1575 R158G F186L R1905 N211del L2121 V213G
L216F H245N A264D 1332V G339H R346T K356T S371F S373P
S$375F T376A R403K D405N R408S K417N N440K V445R
G4465 N450D L452W L4555 FA56L N460K S477N T478K
N481K V483del E484K F486P Q493E Q498R N501Y Y505H
E554K A570V D614G P621S H655Y N679K P681R N764K
D796Y S939F Q954H N969K K1086R V1104L P1143L
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Z 41 celogenomové sekvenovanych vzork(i z obdobi kvéten — zafi 2025 s datem odbéru 9. 5. - 23. 9. 2025, byla v CR varianta
Nimbus (NB.1.8.1) potvrzena u 3 vzork( s datem odbéru Cerven-Cervenec 2025. Varianty PQ.X a PR vykazuji fylogenetickou
pribuznost s variantou Nimbus (NB.1.8.1). Od srpna byly prevazné zachyceny varianty XFG.
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza

(41 vzork( + 4 vakcinalni kmeny)
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu
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dllezita, nebot Spike protein ma pfimy vliv na transmisibilitu a vazbu virus-neutralizacnich protilatek.

pribuznost jednotlivych linii XFG, které tvori samostatnou vétev. Analyza samotného Spike proteinu je
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PocCet provedenych vysSetreni v ramci sentinelové Kalendaini tyden (KT)
a nonsentinelové surveillance béhem zari stoupa, Sl
coz odpovida stoupajici morbidité.

Nejcastéji byly detekovany SARS-CoV-2 (42,1 %),
rhinoviry (27,8 %), sezonni koronaviry (10,3 %)
a viry parainfluenzy (5,6 %).

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

Celkovy pocet
vySetreni:

Kalendarni tyden (KT)
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

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT

Virologicka surveillance — data za Ctyri posledni KT
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Demograficka data

Vékové zastoupeni
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Clade Progression
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Fylogenetické zarazeni A/H 1N1pdm 2009 (40 WGS)
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Fylogenetické zarazeni A/H3N2 (9 WGS)

ey Subclzde ~

Clade A . 12 171
3C231b2a 23321 |:| 122 J11 Reference strain (black)
Vaccine strain (red)

* WHO recommended vaccine virus for the 2025 southern hemisphere influenza season (Trivalent vaccine)
= WHO recommended vaccine virus from the 2024 southern hemisphere to the 2024-2025 northern hemisphere influenza seasons
== WHO recommended vaccine virus from the 2022 southern hemisphere to the 2023-2024 northern hemisphere influenza seasons

Phylogenetic comparison of Influenza A(H3N2)-lineage HA genes.
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~ Fylogenetické zarazeni B/Victoria (9 WGS)
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Phylogeny
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Pocet detekci

RSV surveillance

RSV surveillance (sentinel/non sentinel) in three seasons in the Czechia
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Detekce respiraénich virl v sentinelové surveillance v kalendéinich tydnech 37/2021 az 21/2022
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RSV surveillance EU 2022 - 2025
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Zaver:

* EU

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

* Zemé EU/EHP z(stdvaji hlavnimi prispévateli do Globalniho systému pro sledovani a reakci na chfipku (GISRS).

* 66 % vzorku chiipky pochdzelo z nesentinelovych systému, coz ukazuje na jejich klicovou roli vedle sentinelového sledovani.
* Priblizné 50 % vir A(H3N2) v EU/EHP se antigenné lisilo od vakcinacniho kmene z let 2024-2025.

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

* Dulezita — celorocni surveillance

« CR

* SARI —influenza, RSV, SARS, v ramci SARI alespon sekvenace

* RSV - lhned zamrazit na -18 a vice st. C a zamrazené poslat do NRL (izolace)

* SARS-CoV.2: soucasny vakcinacni kmen neni adekvatni, evolué¢né blizsi k XFG jsou lonské kmeny

* NB.1.8 se neuplatnil — déti nechodi do Skoly

* Deékuji za komentare, pripominky
* Veliké podékovani sméruje ke vSem kolegiim, spolupracujicim KHS a jejich Uzemnim pracovistim, praktickym Iékaram,
spolupracujicim laboratorim.

* Prosime do NRL zasilat i vzorky pozitivni v antigennim testu



