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Pocet pacientl s pfiznaky respiracniho onemocnéni je v ramci primarni péce v zemich EU/EHP na zakladni nebo nizké urovni. Cirkulace
chtipky roste, pocet detekci chfipky je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. Dominantni je chfipka typu A, pficemz A/H3 predstavuje v tomto
tydnu vétsinu detekovanych subtypu.

Indikatory SARS-CoV-2 jsou stabilni nebo klesaji.

Detekce RSV jsou primarné pozorovany u déti mladsich péti let. Cirkulace RSV sleduje podobné casové trendy jako v minulé sezéné a
ackoliv se v poslednich tydnech zvysila, zUstava stale nizka.

Dopad na hospitalizace je v tuto chvili omezeny.
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled ve 45. KT

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 45 Week 44 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary ARI 14 rates 17 rates Distribution 9 Baseline
care (10 MEM) (12 MEM) of country 1 Low
MEM categories
ILl 16 rates 19 rates 16 Baseline
(16 MEM) (19 MEM)
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 17 19 Pooled B.5%
{median; IQR) (4.5; 1.6-9.5%)
RSV 18 19 0.9%
(0; 0—0.8%)
SARS-CoV-2 18 18 8.3%
(8.4; 3.3-17%)
SARI rates in hospitals SARI 7 10 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza 6 9 Pooled 10%
{median; IQR) (8.9; 5.2-18%)
RSV 6 9 4.3%
(0.9; 0-2.7%)
SARS-CoV-2 5 ] 4.7%
(4.7; 4.6-5.6%)
Intensity Influenza 21 24 Distribution of 13 Baseline
(country-defined) country qualitative 7 Low
categories 1 Medium
Geographic spread Influenza 20 23 Distribution of 3 No activity
(country-defined) country qualitative 9 Sporadic
categories 1 Local
4 Regional

Zdroj: ERVISS. Dostupné z:

https://www.erviss.org
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Variants of Interest (VOI) Variants under monitoring
Year and Year and
Lineage+ Countryfirst Spike month Impact  Impact Lineage+ Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA label mutations (community) of interest 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 nfa G184S, nfa No evidence No No Community
D339H, ©-8) A435S, evidence evidence
R403K,
Va44sH, ka78)
G4468, . .
N450D, Omicron XFG n/a S31R n/a No evidence No No Community
L452W, K182R, evidence evidence
N481K, K444R,
483del, N487D,
E484K, T5721
F486P

Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org,

European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 31 October 2025 [online]. Stockholm: ECDC, 2025 [cit. 2025-11-10].
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Procentuadlni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjSich variant SARS-CoV-2
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 5



B xFE341
HFGE.3A

B xFG3
HFG

B xecz
XEC

B rrz

B LpE1d
LRE.1

B 573

B LF713

B F7
LEA.2.1

V poslednim mésici v Evropé previada XFG (684 vzorkl), nadsledovana XFG.3 (303 vzorkl), XFG.3.4 (19 vzork() W ke
a XFG.3.4.1 (82 vzork). Viechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). o

U varianty NB.1.8.1 bylo v poslednim mésici 84 zachycenych vzork(. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi TEREE
monitorované varianty podle WHO i ECDC.
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 93%

Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza podle 93% podobnosti
podobnosti zakotvend k LP.8.1 (30 vzorkd + 3 vakcinalni kmeny)

zakotvena k vakcinalnimu kmenu LP.8.1 (30 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

LP.8.1_reference
LP.8.1_reference - KP.2_reference
KP.2_reference Datum odbéru vzorku: 4|_|7 JIN.1.1_reference
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[ XFG-30._331 L XFG.3.4_335
e,
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Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025 [cit. 2025-11-03].
Dostupné z: https://www.geneious.com
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Ve 46. KT byl v ramci sentinelové a nonsentinelové
surveillance nejcastéji detekovan SARS-CoV-2 (37 %),
rhinoviry (31,1 %) a viry parainfluenzy (cca 10 %). Viry
chfipky A predstavuji 6,7% podil ze vSech pozitivnich
zachyta.

Upozornujeme na schvaleni preventivniho podani
monoklondlni protilatky proti RSV u novorozencl a kojenct
do 6 mésicl véku plné hrazeného z verejného zdravotniho
pojisténi.

Od 40. KT bylo zachyceno celkem 35 pfipadu chripky typu A,
z tohoto poctu 2 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3.

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

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 46. KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetieni:

A
AH,pdm
AH
B
HRSV

HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

3

43.  Podil
2 1,1%
0,0%
0,0%
0,0%
2 1,1%
3 1,6%
26 14,0%
0,0%
3 1,6%
0,0%
3 1,6%
64 34,4%
0,0%
0,0%
66 35,5%
17 9,1%
186 15,9%
986
1172

44,

53

140
703

843

Podil
5,7%
0,0%
0,0%
0,0%
0,7%
2,1%
7,9%
0,7%
2,1%
0,0%
1,4%
35,7%
1,4%
0,0%
37,9%
4,3%
16,6%

45.
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159
960

1119

Podil
3,1%
0,6%
0,0%
0,0%
1,9%
1,9%
10,1%
0,6%
3,8%
0,6%
1,9%
25,8%
0,6%
0,6%
45,3%
3,1%
14,2%

46.

135
629

764

podil
5,9%
0%
0,7%
0,0%
3,0%
0,7%
9,6%
0,0%
2,2%
0,0%
2,2%
31,1%
0,7%
1,5%
37,0%
5,2%
17,6%

Kumulativné
od 40.KT

31

12
27
112

23

56
446

562
63
1358
6166

7524

Virologicka surveillance — detekce viru chtipky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

A véetné
subtypizovanych
B

Celkem

43.  podil
2 1,1%
0 0,0%
2 1,1%

44,

o

Podil

5,7%
0,0%
5,7%

45.

o

Podil

3,7%
0,0%
3,7%

46.

o

Podil

6,7%
0,0%
6,7%

Kumulativné
od 40.KT

35
0
35



7‘ ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT 2024 - 46. 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



7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 45. KT, CR 46. KT)

EU/EHP 45. KT

* Pocet pacientl s pfiznaky respiracniho onemocnéni v rdmci primarni péce je v zemich EU/EHP na zakladni nebo nizké Urovni. Cirkulace chfipky roste, pocet
detekci chripky je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. Dominantni je chfipka typu A, pricemz A(H3) predstavuje v tomto tydnu vétSinu detekovanych subtyp.

* Indikdtory SARS-CoV-2 jsou stabilni nebo klesaji.

* Detekce RSV jsou primarné pozorovany u déti mladsich péti let. Cirkulace RSV sleduje podobné ¢asové trendy jako v minulé sezdné a ackoliv se v poslednich
tydnech zvysila, zUstava stdle nizka.

* Dopad na hospitalizace je v tuto chvili omezeny.

CR 46. KT

* Ve 46. KT byl v rdmci sentinelové a nonsentinelové surveillance nejéastéji detekovan SARS-CoV-2 (37 %), rhinoviry (31,1 %) a viry parainfluenzy (cca 10 %).

» Viry chiipky A predstavuji 6,7% podil ze vSech pozitivnich zachyt. Od 40. KT bylo zachyceno celkem 35 pfipadl chfipky typu A, z tohoto poctu 2 x A/Hlpdm
2009 a 2 x A/H3.

* Upozorniujeme na schvaleni preventivniho podani monoklondlni protilatky proti RSV u novorozenc(i a kojenct do 6 mésicli véku plné hrazeného z verejného
zdravotniho pojisténi.

* V souvislosti s autochtonnimi p¥ipady mpox Ib detekovanymi v EU/EHP (Spojené Kralovstvi, Spanélsko, Portugalsko, Italie, Nizozemi) a v USA/Kalifornie v
dlsledku sekunddarniho prenosu sexudlni cestou upozornujeme laboratore, Ze vSechny pozitivni detekce mpox musi byt zaslany do NRL na suptypizaci (Ib x II).

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

* Prosime praktické |ékare spolupracujici na surveillance o paralelni zasilani SARS-CoV-2/chfipka pozitivnich odbérl. Pokud provadite antigenni testy, prosime o
paralelni odbér druhého vzorku pro NRL (napf. z druhé nosni dirky a krku do virologického média, ktery distribuuji KHS). Dale bychom chtéli poprosit o vyplnéni
priznakd nemoci na Zadance pro budouci fenotypové analyzy.

Epidemiologicky souhrn CR:

* Ve 46. tydnu roku 2025 se v CR celkovd nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) témé&r nezménila a je na hodnoté 939 nemocnych na 100 000 obyvatel.
Nemocnost ARI je aktualné nizsi, nez je v tomto ro¢nim obdobi obvyklé. Mezi jednotlivymi kraji nejsou v nemocnosti vyznamné rozdily.

* V soucasnosti je stdle vhodny ¢as na oCkovani proti chfipce a dalSim respira¢nim infekcim.



