Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 3/11/2025

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

Kalendarni tyden 43: V EU/EHP zUstava pocet pacientll v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni nizky. Vétsina zemi vsak, jak se v
tomto ro¢nim obdobi ocekdvalo, hlasi narist. Podobny narist nebyl dosud pozorovan u hospitalizovanych pacientt pro respiraéni onemocnéni.

Cirkulace chripky a respiracniho syncytialniho viru (RSV) zUstdva nizka, ale v nékterych zemich je pozorovan vzestupny trend.
Cirkulace SARS-CoV-2 stale prevazuje, ale nadale klesa a sleduje trend podobny tomuto obdobi minulé sezény.

NarUst cirkulace RSV je pozorovan predevsim u déti mladsich péti let, zatimco cirkulace chfipky je pozorovana predevsim u déti mladsich 15 let.
V aktudlnim obdobi prevazuji detekce A/H1 pdm
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled ve 43. KT

Indicator Syndrome or pathogen Week 43 Week 42 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care AR| 12 rates 15 rates Distribution 5 Baseline
{8 MEM) (11 MEM) of country 3 Low

MEM categories

ILI 17 rates 20 rates 16 Baseline
{17 MEM) (20 MEM) 1 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 18 15 Pooled 4%
(median; IQR) (1.9; 0.4-3.9%)
RSV 17 17 16%
(0; 0—0.8%)
SARS-CoV-2 18 18 12%
(14; 4-24%)
SARI rates in hospitals SARI 8 10 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza -} B Pooled 4.7%
(median; IQR) {5.7; 2.3-14%)
RSV ] B 16%
(0.4; 0-1.9%)
SARS-CoV-2 ] B 11%
(10; 2.5-11%)
Intensity Influenza 21 24 Distribution of 16 Baseline
{country-defined) country gualitative 5 Low
categories
Geographic spread Influenza 20 22 Distribution of 4 No activity
{country-defined) country qualitative 13 Sporadic
categories 1 Local
1 Regional
1 Widespread
2

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Variants of Interest (VOI) Variants under monitoring
Year and Year and
Lineage + Country first Spike month Impact  Impact Lineage+ Country first 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) 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 184S n/a No evidence No No Community
giggE (©8) A435S, evidence evidence
V445H, K478l
G4468, .
N450D Omicron XFG n/a S31E n/a MNo evidence No No Community
L452W, K182R, evidence evidence
N481K, K444R,
483del, N487D,
E484K, T572|
F486P

Zdroj: European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 31 October 2025 [online]. Stockholm: ECDC, 2025 [cit.
2025-11-03]. Dostupné z: https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern
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Distribution of 2-weekly country variant proportions
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org

C
Sequencing or genotyping
volume
Country :I: Data n :r Detection :I:
source threshold
Czechia GISAID 1 >30%
France GISAID 37 >10% to
15%
Germany GISAID 20 >20% to
30%
Ireland GISAID 7 »>30%
Italy GISAID 22 »20% to
30%
Netherlands GISAID 77 =5% to 10%
Poland GISAID 9 »30%
Romania GISAID 1 =30%
Slovenia GISAID 43 >10% to
15%
Spain GISAID 104 >5% to 10%
Sweden GISAID 1 =30%
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Procentuadlni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjSich variant SARS-CoV-2

Evropa 3. 10. - 3. 11. 2025

Severni Amerika 3. 10. - 3. 11. 2025

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-03]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 5
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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 previada XFG (834 vzorkl), nasledovana XFG.3 (330 vzork(l), XFG.3.4 (29 vzork() & re

KR2.1

a XFG.3.4.1 (79 vzork(l). VSechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). 8 rim
Varianta NB.1.8.1 ma v poslednich 2 mésicich klesajici trend (v poslednim mésici bylo zachyceno 79 vzork). NI
Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi sledované varianty podle WHO i ECDC. : A
B
B

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-03]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Graf detekovanych variant SARS-CoV-2 v CR v obdobi 25. 9.- 6. 10. 2025 Zastoupeni detekovanych variant XFG

XFG XFG.3 XFG.4 XFG.9 XFG14 XFG.17 XFG.22 XFG.23 XFG.30 XFG.31
Varianta

PL(4%)— 6

LP (4 %) \

\ 5

4

3

Absolutnl' pocet

XFG (92 %)

Z 24 celogenomové sekvenovanych vzorkl v NRL z obdobi zaFi - Fijen 2025 s datem odbéru 25. 9. — 6. 10. 2025, byly v CR pfevazné
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. Vzorky z obdobi fijen — listopad jsou v soucasné
dobé zpracovavany pro sekvenace, budou publikovany nejpozdéji ve zprave 18. 11. 2025.

Al

,..“' Nextclade Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020 [cit. 2025-11-03]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (urceni variant sekvenovanych dat)
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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V prabéhu srpna - fijna cirkulovaly na tizemi CR prevazné varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC.

sl

0 . . . .
.....' Nextclade  Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020 [cit. 2025-11-03]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni variant sekvenovanych dat)
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza podle 62% podobnosti
zakotvena k vakcinalnimu kmenu LP.8.1 (24 vzork( + 4 vakcinalni kmeny)
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Celogenomovy dendrogram vyjadiuje evoluéni vzddlenost
jednotlivych sekvenovanych linii. Vzhledem k vysSimu poctu
mutaci napfi¢ celym genomem jsme zvolili porovnani na zdkladé
62% podobnosti (vzhledem k vy$Simu poctu mutaci v genomu o
velikosti 29,9 kb).

Ve Spike proteinu se varianty zachycené v obdobi 25. 9. - 6. 10.
mezi sebou lisi jen velmi malo (prevaziné 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 i nizsSiho poctu mutaci).

VSechny zachycené varianty patfi do varianty Omicron.

Z porovnani dendrogramt vyplyva, Ze se jednotlivé varianty XFG
mezi sebou mirné lisi, presto vétsi ¢ast mutaci je v jinych genech
nez ve Spike proteinu, ktery ma primy vliv na transmisibilitu a
vazbu virus-neutralizacnich protilatek.

Pro obdobi fijen - listopad jsou v soucasné dobé zpracovavany
vzorky pro sekvenace. Vzhledem k zasilani vzork( zpétné budou
nova data publikovana 18. 11. 2025.
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 70%
podobnosti zakotvend k LP.8.1 (24 vzorkd + 4 vakcinalni kmeny)
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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 44. KT byly nejéastéji detekovany SARS-CoV-2 (41,9 %)
a rhinoviry (38,7 %), stejnou mérou jsou zastoupeny viry
parainfluenzy, chfipky A a sezonni koronaviry (3,2 %).

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

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 16 pfipad( chfipky typu A,
z tohoto poctu 1 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3. V jednom
pripadé byla detekovana chripka typu B.

V NRL byly v rdmci vyzadanych vzorkl pro referencni ¢innost
subtypovany 4 vzorky chripky A, ve tfrech pripadech urcen
A/H1pdm 2009 a v jednom ptipadé A/H3. NRL celkem
vyizolavala na bunécéné kulture MDCK SIAT-1 tfi kmeny
A/H1pdm2009. Vzorky zaslané ke konfirmaci nejsou
aktualné soucasti dat pro non-sentinelovou surveillance. V
aktualnim obdobi prevazuji detekce A/H1lpdm jak v EU/EHP
tak v CR.

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, 44. KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm

AH,

B

HRSV

HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV

SARS-CoV-2

SM

pozitivni

negativni
Celkovy pocet vysetreni:

41.

12

13
81

137
11
271
1041

1312

podil
1,5%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
2,2%
4,4%
0,7%
0,4%
0,0%
4,8%
29,9%
0,0%
1,5%
50,6%
4,1%

42.

16
74

109

249
1006

1255

podil
1,2%
0,4%
0,0%
0,0%
0,4%
2,1%
7,9%
0,4%
0,8%
0,0%
6,6%
30,6%
0,4%
0,4%
45,0%
3,7%

43.

66
17
185
912

1097

Podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
1,4%
0,7%
13,5%
0,0%
2,0%
0,0%
2,0%
39,9%
0,0%
0,0%
35,1%
5,4%
15,1%

44,

N

24

26

62
404
466

Podil
3,2%
0,0%
0,0%
0,0%
1,6%
1,6%
3,2%
1,6%
0,0%
0,0%
3,2%
38,7%
1,6%
0,0%
41,9%
3,2%
13,3%

Virologicka surveillance — detekce viru chripky za Ctyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
A bez dalsi subtypizace
B
Celkem

41.

o

podil
1,5%
0,0%
2,7%

42

podil
1,7%
0,0%
1,7%

43.

Podil

0,0%

0,0%
0

44,
2
0
2

Podil

3,2%

0,0%
0,0323

Kumulativné
od 36. KT

16
1
17
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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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Ptaci chfipka: Souhrn aktualni situace — data 7/6/25 — 5/9/25

A(H5)

* Celkem bylo evidovdno 183 detekci HPAI v 15 zemich Evropy — z toho v chovech drlbeZe 27 ohnisek, u volné Zijicich ptakd bylo 156
pozitivnich detekci. Ackoli byl virus HPAI A(H5N1) detekovan prevaziné v zapadni a jihozdpadni Evropé, vyskytl se také na
nejsevernéjsim pobrezZi Norska. Vice nez 75 % detekci u volné Zijicich ptakl se tykalo morskych ptak( hnizdicich v koloniich, zejména
rack( stribritych, zatimco pocet detekci u vodniho ptactva se ve srovnani s predchozimi mésici snizil. BEhem aktudlniho sledovaného
obdobi bylo postizeno méné drlbezaren, nedoslo k Zadnému sekundarnimu Sifeni. Pokud jde o savce v Evropé, pak detekce viru HPAI

A(H5N5) byly hlaseny u ¢tyr arktickych liSek v Norsku.

USA
* pocet detekci viru HPAI A(H5N1) u mlééného skotu stagnoval, presto virus stdle cirkuluje ve stadech dojnych krav, ale aktualni pocty

nejsou zverejnény
* virus byl detekovan u savcll, mezi nové druhy, u kterych byl prokdzan patfi: ondatra a sysel kulatoocasy

Humanni infekce virem ptaci chfipky - nejen subtypu A/H5

* Mezi7. ervnem a 8. zarim 2025 bylo prokazano 19 pripadd, z toho 3 umrti, ve 4 zemich: Bangladési (jeden pripad A(H5N1)), Kambodzi
(11 pFipad A(H5N1)), v Ciné (jeden pfipad A(H1ON3) a pét pfipadt A(HON2)) a v Indii (jeden pfipad A(H5N1)).

e VétsSina pripadd A(H5N1) u lidi bylo exponovano viru v chovech driibeze. Vzhledem k rozsahlému Siteni vir( ptaci chfipky v populacich
zvirat zGstdvaji lidské infekce vzacné. Nebyl zdokumentovan zadny prenos z ¢lovéka na ¢lovéka. Riziko infekce viry ptaci chfipky klady
A(H5) 2.3.4.4b je nizké pro Sirokou verejnost v EU/EHP a nizké az stfedni pro osoby, které jsou v pracovnim nebo jiném kontaktu s
nakazenymi zviraty nebo kontaminovanym prostredim.

Zdroj: CDC, ECDC, EFSA, dostupné na
https://doi.org/10.2903/j.efsa.2025.9702, https://www.cdc.gov/bird-flu/situation-summary/index.html
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7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 43. KT, CR 44. KT)

EU/EHP

V EU/EHP z(stava pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni nizky. Vétsina zemi viak, jak se v tomto ro¢nim obdobi ocekdvalo, hlasi narist. Podobny nardst nebyl
dosud pozorovan u hospitalizovanych pacientt pro respira¢nim onemocnénim.

Cirkulace chfipky a respiracniho syncytidlniho viru (RSV) z(stava nizka, ale v nékterych zemich je pozorovdn vzestupny trend. Cirkulace SARS-CoV-2 stale prevazuje, ale naddle klesa a
sleduje trend podobny tomuto obdobi v minulé sezéné.

NaruUst cirkulace RSV je pozorovan predevsim u déti mladsich péti let, zatimco cirkulace chfipky je pozorovana predevsim u déti mladsich 15 let.

Ve 44. KT byly nej¢astéji detekovany SARS-CoV-2 (41,9 %) a rhinoviry (38,7 %), stejnou mérou jsou zastoupeny viry parainfluenzy, chfipky A a sezonni koronaviry (3,2 %).

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 16 pripadd chipky typu A, z tohoto poctu 1 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3. V jednom pfipadé byla detekovana chfipka typu B. V NRL byly v ramci
vyzadanych vzorkl pro referencéni ¢innost subtypovany 4 vzorky chFiQky A, ve tfech pfipadech uréen A/H1pdm 2009 a v jednom pripadé A/H3.
V aktualnim obdobi prevazuji detekce A/H1lpdm jak v EU/EHP tak v CR.

V souvislosti s 8 autochtonnimi pfipady mpox Ib detekovanymi v EU/EHP a v USA v disledku sekundarniho pfenosu sexualni cestou upozoriiujeme laboratore, Ze vSsechny
pozitivni detekce mpox musi byt zaslany do NRL na suptypizaci (Ib x llb).

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

Praktické Iékafe spolupracujici na surveillance prosime o zaslani SARS-CoV-2 pozitivnich odbérti, pokud provadite antigenni testy, prosime o paralelni odbér druhého
vzorku pro NRL (napft. z druhé nosni dirky a krku do virologického média, ktery distribuuji KHS). Dale bychom chtéli poprosit o vyplnéni pfiznakli nemoci na zadance pro
budouci fenotypové analyzy.

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

Epidemiologicky souhrn:

Ve 44. tydnu roku 2025 dosdahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 762 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje pokles o 28,7 % v porovnani s
predchozim tydnem. Tento pokles je v dlsledku statniho svatku v pribéhu pracovniho tydne. Mezi jednotlivymi kraji nejsou v nemocnosti vyznamné rozdily.

V soucasnosti je vhodny ¢as na ockovani proti chfipce a dalSim respiracnim infekcim.



