Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 10/11/2025

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

Kalendarni tyden 44 EU/EHP: prestoZe pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni vzrasta, zlstava nizky.

Cirkulace chripky zGstava na nizké hladiné, ale vykazuje rostouci trend, ktery zaznamenavame v evropskych zemich o mésic dfive, nez je
obvyklé. Narust chripkovych infekci je primarné pozorovan u déti ve véku 5-14 let. Dominantni je chfipka A, pricemzZ A(H3) predstavuje vétsinu
detekci subtypl v tomto tydnu. Nardst cirkulace RSV je jen v nékterych zemich a md omezeny dopad na miru hospitalizaci. NarUst infekci RSV je
pozorovan primarné u déti mladsich péti let.

Cirkulace SARS-CoV-2 nadale klesa.

Trendy v cirkulaci RSV a SARS-CoV-2 odpovidaji minulé sezoné.
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled ve 44. KT

Indicator Syndrome or pathogen Week 44 Week 43 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 13 rates 16 rates Distribution 9 Baseline
{10 MEM) (11 MEM) of country 1 Low
MEM categories
1Ll 17 rates 20 rates 17 Baseline
{17 MEM) (20 MEM)
ILIfARI test positivity in primary care Influenza 18 20 Pooled 6.2%
(median; IQR) (6; 0.8-14%)
RSV 18 18 11%
(0; 0—1.4%)
SARS-CoV-2 18 19 7.9%
{7.1; 2.5-14%)
SARI rates in hospitals SARI 7 11 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza T 9 Pooled 6.1%
(median; IQR) (4.8; 3.4-8.7%)
RSV T 9 24%
{1.8; 0-5.3%)
SARS-CoV-2 [ 2 7.3%
{3.5; 3-7.3%)
Intensity Influenza 21 24 Distribution of 17 Baseline
{country-defined) country gualitative 4 Low
categeries
Geographic spread Influenza 20 22 Distribution of 5 No activity
{country-defined) country gualitative 13 Sparadic
categories 2 Widespread
2

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Maps of variant proportions, 2025-W42 to 2025-W43 - Maps of variant proportions, 2025-W42 to 2025-W43 Maps of variant proportions, 2025-W42 to 2025-W43
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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 n/a G184S, n/a No evidence No No Community
D333H, &8 A435S, evidence evidence
R403K,
Va4sH, K478l
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N450D, Omicron XFG n/a S31P, n/a No evidence No No Community
L452W, K182R, evidence evidence
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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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Sequencing or genotyping volume

Country [ Data source | nl Detection threshold [

France GISAID 12 >30%
Germany GISAID 13 >30%
Ireland GISAID 1 =30%
Italy GISAID 5] »30%
Poland GISAID 8 >30%

Slovenia GISAID 22 >20% to 30%

Spain GISAID LE] =5% to 10%
Sweden GISAID 4 >30%
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Procentuadlni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjSich variant SARS-CoV-2
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V poslednim mésici v Evropé prevlada XFG (676 vzorkl), nadsledovana XFG.3 (274 vzorkl), XFG.3.4 (19 vzork() L CERR
a XFG.3.4.1 (70 vzorka). Vsechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). . :‘:f;ﬂ
Varianta NB.1.8.1 ma v poslednich 2 mésicich klesajici trend (v poslednim mésici bylo zachyceno 64 vzorku). R
Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi sledované varianty podle WHO i ECDC.
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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Na tzemi CR byly v obdobi Fijna zachyceny pfevainé varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC. Dal$i sekvenaéni data
z obdobi zari-listopad jsou zpracovavana. Vysledky soucasné sekvenovanych vzorkd budou prezentovany ve zpravé 18. 11. 2025.
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Vakcinalni kmeny pro 2025 jizni hemisféru a 2025-26 severni hemisféru

Phylodynamics of Influenza virus H3N2 across the Globe
Updated and enabled by data from m

Showing 535 of 1603 genomes collected between Sep 2023 and Oct 2025, last updated 2025-11-03

Phylogeny

Emerging Variantrank
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Jizni polokoule zazZila ¢asnou a zavaznéjsi chfipkovou sezénu, vétsinou kvuli antigennimu driftu
H3N2. Sezény s H3N2 byvaji zavazné&;jsi. Casné zachyty viru chfipky jsou evidovany i v Evropé a CR.
Prvni evropské sekvence obsahuji vétsi spektrum cirkulujicich klad. Zatim neni zfejmé, jaka klada

vakcinaci. Na mapce jsou detekované a sekvenované varianty za poslednich 6 mésic(
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Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform. eplcovorq/
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Vakcinalni kmeny pro 2025 jizni hemisféru a 2025-26 severni hemisféru Vakcinalni kmeny pro 2026 jizni
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Phylodynamics of Influenza virus H1IN1 across the Globe
Updated and enabled by data fromm

Showing 1 584 of 1 707 genomes collected between Jan 2022 and Oct 2025, last updated 2025-11-03Filtered to | May 2009 to Oct 2025| W@ |

Phylogeny

Emering Variantrank

B 52.22.1/+HA T287A+ ] 5a2a/+HA_P100S-H

B s5e2a1/+HAS2020  [[] Sa2a1/+HA 1113V

. 5a.2a.1/-HA_S174L |:| 5a.2a.1/-HA_1435V

B 5a22.4HA V4961 [] 5a.2a.1/+HAI1338V . .

B 5a.2a1/+HAIS27v  [[] 5azZat/+HA T287A A/ V|Ct0 ria / 4897/ 202
B 50221+HAK319E [] 5a221/+HA V64l bazwsy HAL:T120A -
B 5e2a1/+HAR62K [ 5a2a.1/+HA V7 e B

B 5a2a.1/HAK325R [] 5a2a.1/+HA V49614

] 5a.22.1/+HA V64I-Ht [] 5a.2a.1/+HA_D48IN

[ se2a1rHAR276K [0 5a22.0/+HAAZ12VIERASK
[] 5a2a1/+Ha A278T ] 5a2a1/HAS2020

[[] sa2a.1/+HA D23sN ] 5a.2a.1/+HA_R222K; =
[[] sa2a1/+HA V5451 [ 5a2a.1/+HA_A278S

L ey Wezvmep [\Wisconsin/67/2022

HAZ:

|& | Z00M TOSELECTED || RESETLAYOUT

HA: L T120A

Na mapach detekované a sekvenované varianty za poslednich 6. mésicu.

Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform.epicov.org/
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Ve 45. KT byly nejcastéji detekovany SARS-CoV-2 (50 %),
rhinoviry (17,5 %) a viry parainfluenzy (10 %). Viry chfipky A
predstavuji 5% podil.

Upozornujeme na schvaleni preventivniho podani
monoklondlini protilatky proti RSV u novorozenc( a kojencl
do 6 mésicl véku plné hrazeného z verejného zdravotniho
pojisténi.

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 28 pfipadu chripky typu A,
z tohoto poctu 2 x A/Hlpdm 2009 a 2 x A/H3. V jednom
pripadé byla detekovana chfipka typu B.

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, 45. 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

42.  podil
3 1,2%
1 0,4%

0,0%
0,0%
1 0,4%
2,0%
19 7,6%
1 0,4%
2 0,8%
0,0%
16 6,4%

80 32,1%
1 0,4%
1 0,4%

110 44,2%
9 3,6%

249 19,8%

1006
1255

43.

66
17
186
986

1172

Podil
1,1%
0,0%
0,0%
0,0%
1,1%
1,6%
14,0%
0,0%
1,6%
0,0%
1,6%
34,4%
0,0%
0,0%
35,5%
9,1%
15,9%

44.

50

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.

80
583

663

podil
3,8%
1,3%
0,0%
0,0%
3,8%
0,0%
10,0%
1,3%
3,8%
1,3%
3,8%
17,5%
1,3%
0,0%
50,0%
2,5%
3,8%

Kumulativné
od 36.KT

24

107

26

91
475

644
72
1504
7249

8753

Virologicka surveillance — detekce viru chtipky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

A vcetné
subtypizovanych
B

Celkem

42. podil
4 1,6%
0 0,0%
4 1,6%

43.

o

Podil

1,1%
0,0%
0,011

44.

8
0
8

Podil

5,7%
0,0%
0,0571

45.

4
0
4

Podil

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

Kumulativné
od 36.KT

28
1
29



7‘ ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT 2024 - 45. KT 2025
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Legenda: A — Intluenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Paraintluenza; HV - Herpeticke 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 44. KT, CR 45. KT)

EU/EHP

PrestozZe pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni vzrista, z(stava nizky.

Cirkulace chripky zlstava na nizké hladiné, ale vykazuje rostouci trend, ktery zaznamenavdme v evropskych zemich o mésic dfive, nez je obvyklé. Narust
chfipkovych infekci je primarné pozorovan u déti ve véku 5-14 let. Dominantni je chfipka A, pficemz A(H3) predstavuje vétSinu detekci subtypl v tomto tydnu.
Narlst cirkulace RSV je jen v nékterych zemich a ma omezeny dopad na miru hospitalizaci. Narust infekci RSV je pozorovan primarné u déti mladsich péti let.
Cirkulace SARS-CoV-2 nadale klesa.

Trendy v cirkulaci RSV a SARS-CoV-2 odpovidaji minulé sezoné.

CrR

Ve 45. KT byly nejéastéji detekovany SARS-CoV-2 (50 %), rhinoviry (17,5 %) a viry parainfluenzy (10 %). Viry chfipky A predstavuji 5% podil.

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 28 pripad( chiipky typu A, z tohoto poctu 2 x A/H1pdm 2009 a 2 x A/H3. V jednom pfipadé byla detekovana chripka typu B.
Stejné jako v EU/EHP i v CR zaznamendavame prvni sporadické piipady chiipky dfive a to témér o dva mésice.

Upozoriujeme na schvaleni preventivniho podani monoklonalni protilatky proti RSV u novorozenct a kojencl do 6 mésict 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/Kalifronie v
dlsledku sekunddrniho prenosu sexudlni cestou upozornujeme laboratore, Zze vSechny pozitivni detekce mpox musi byt zasldny do NRL na suptypizaci (Ib x lIb).
Prosime o zasilani vzorkul pozitivnich na chfipku, SARS-CoV-2 pfipadné RSV na sekvenaci a izolaci viru (idealné zamrazené).

Praktické Iékare spolupracujici na surveillance prosime o zaslani SARS-CoV-2/chfipka pozitivnich odbéri, 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
pfiznakli nemoci na Zadance pro budouci fenotypové analyzy.

Epidemiologicky souhrn CR:

Ve 45. tydnu roku 2025 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 932 na 100 000 obyvatel, co? pfedstavuje vzestup 0 22,3 % v
porovnani s predchozim tydnem. Tento vzestup je vSak umély (kompenzacni) vzhledem ke statnimu svatku v predchozim tydnu. Nemocnost ARI zatim jesté ani
nedosahla Urovné v obdobi pred timto statnim svatkem na konci fijna. Mezi jednotlivymi kraji nejsou v nemocnosti vyznamné rozdily.

V soucasnosti je stdle vhodny ¢as na oc¢kovani proti chfipce a dalSim respiracnim infekcim.



