Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 12/01/2026

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

EU/EHP 1. KT
Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni, je ve vétsiné zemi EU/EHP zvyseny. To naznacuje, Ze v soucasné dobé v Evropské
unii/Evropském hospodarském prostoru (EU/EHP) dochazi k vyznamné cirkulaci respiracniho viru.

Cirkulace viru chtipky ve vétsiné zemi EU/EHP nadale roste, ackoli v nékterych zemich se zd3, Ze vrchol jiz pominul. Chtipka A(H3N2) zGstava dominantnim
podtypem na urovni EU/EHP, ale detekovan je také A(H1IN1)pdm09. PostiZeny jsou vSechny vékové skupiny. V. mnoha zemich je pozorovan narlst hospitalizaci,

zejména u dospélych ve véku 65 let a starSich.

Prvni odhady ucinnosti sezénni vakciny proti chripce v EU/EHP pro sezénu 2025-2026 zverejnilo ECDC dne 19. prosince 2025 a shoduji se s odhady zverejnénymi
pro viry A(H3N2) Spojenym krédlovstvim a Kanadou.

Cirkulace respiracniho syncycialniho viru (RSV) v nékolika zemich naddle pomalu roste. Data z nemocnic ukazuji rostouci pocet hospitalizaci souvisejicich s RSV v
nékolika zemich, zejména u déti mladsich péti let. Na trovni EU/EHP jsou hospitalizace souvisejici s RSV na nizsich urovnich, nez byly v tomto obdobi pozorovany v

poslednich ¢tyrech sezénach.

Cirkulace SARS-CoV-2 nadale klesa ve vSech vékovych skupinach a dopad na hospitalizace je v soucasné dobé omezeny.

Zdroj: GISAID data



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chtipky 1. KT 2026
SzU Grafy: EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chfipky v primarni péci (a), u hospitalizovanych

osob (b) a SARI - vékova distribuce (c).

( a ) ILIARI virological surveillance in primary care — weekly test positivity ( b ) SARI viralogical surveillance in hospitals - weekly test positivity
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PFEhIEd sekvenova nVCh kmenlj Virloj Ch\rl'lpky Cumulative detections by age, 2025-W01 to 2026-W01

Subtype distribution Subclade distribution ( C ) ) - )
® Detections _ Proportions
Subtype N % Subclade N %
A{H1}pdm0g 905 55 5a.2a.1(D.3.1) BO5 99
M Influenza M Rsv M SARS-Cov-2

5a.2a{C.1.9.3) 5 0.6

5a.7a.1{D) 5 0.6

A[H3} 736 a5 2a.3a.1(K) 572 91
2a.3a.1{1.2) 33 4
7a.3a.1{.2.4) 16 2
2a.3a.1().2.2) 15 2

B/Vic 5 03 V1A.38.2(C.5.6) 3 60
V1A.3a.2{C5) 1 20

V1A 3a.2(C5.1) 1 20 2 ek 7k ok ak
Detections

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 1. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 1 Week 52 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 16 rates 17 rates Distributicn 8 Baseline
{9 MEM) (10 MEM) of country 1 Low

MEM categories

ILI 1B rates 19 rates 6 Baseline
{1B MEM) (19 MEM) 4 Low
8 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 15 17 Pooled 39%
(median; IQR) {37, 30-48%)
RSV 15 18 8.8%
(6; 41-11%)
SARS-Cov-2 15 18 33%
{7; 0.8—7.4%)
SARI rates in hospitals SARI 9 12 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza 8 10 Pooled 35%
(median; IQR) [41; 28-46%)
RSV 8 11 8.50%
(6.3; 2.9-15%)
SARS-CoV-2 9 10 3%
{1.1;10-2.2%)
Intensity Influenza 22 22 Distribution of 2 Baseline
{country-defined) country gualitative 5 Low
categories 9 Medium
5 High
1 Very high
Geographic spread Influenza 21 22 Distribution of 3 Sparadic
{country-defined) country gualitative 1 Regional
categories 17 Widespread
3

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Intensity of influenza activity 2026-W01
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7;217 ECDC dominujici subtypy viru chripky — 1. KT 2026

Dominant influenza virus 2026-W01

Dominant influenza virus type,
subtype/lineage, 2026-W01
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC charakteristika subtypt viru chripky k 12/1/2026
CR - charakterizace sekvenovanych virti chripky

A(H1)pdm09_5a.22.1(D.3.1)_&/Missouri/11/2025

| A(H3)_2a.3a.1(1.2)_A/Croatia/10136RV/2023|

A(H3)_22.32.1(1.2)_AH3/Netherlands/10685/2024
A(HZ)_2a.32.1(2.2.2)_aA/Lisboa/216/2023
A(H3)_2a.32.1(1.2.4)_&/Singapors/GP20238/2024
A[H3)_2=a.3a.1(K]_A/Norway/8763/2025
B(Vic)_W14.32.2(C.5)_B/Stockhelm/3/2022
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.1)_B/Catalonia/2279261N5/2023

B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.6)_B/Switzerland/32%/2024

Connts

Pozn: ¢ervené oznaceny vakcinacni kmeny

Taxonomické zafazeni sekvenovanych vird chfipky v CR v sezéné 2025/26 (celkem 14 WGS)

Subtyp subclade short-clade  Clade Pocet sekvenci /z poctu Odpovida referencni sekvenci
A /HIN1pdmO09 D.3.1.1 5a.2a.1 6B.1A.5a.2a.1 4/6 A/Missouri/11/2025

A /HIN1pdmO09 D.3.1 5a.2a.1 6B.1A.5a.2a.1 2/6 A/Missouri/11/2025

A /H3N2 K 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 5/8 A/Norway/8765/2025

A /H3N2 J1.2.1 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2/8 A/District Of Columbia/27/2023
A /H3N2 1.2.2 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 1/8 A/Lisboa/216/2023

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Dendrogram — fylogeneticka analyza segmentu HA1 (hemaglutinin) podle Dendrogram — fylogeneticka analyza segmentu HA3 (hemaglutinin)
93% podobnosti zakotvena k vakcindlnimu kmenu Data odbéru vzorku: podle 93% podobnosti zakotvena k vakcindInimu kmenu
A/H1IN1/Victoria/4897/2022 (4 vzorky + 1 vakcinalni kmen) 1.9.-15.12. 2025 A/H3N2/Croatia/10136RV/2023 (7 vzorkl + 1 vakcinalni kmen)

Anvictoria/4887/2022|EPI23191... AlCroatial1 0136RVI2023|EPI347 ..
ITTT_H3
3571_H1
3843_H3
3842_H3
3382_H1
3542_H3
3951_H3
3635_H1
3977_H3
3546_H1 _—

0.003 —

geneiou&,g Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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Specifické mutace vedouci k antigenni odlisSnosti subclade K (Missouri like kmen()
od vakcina¢niho kmene

 S91IN —-zmeéna v oblasti HA1, ktera zasahuje do antigenniho mista C

e S181T — mutace v receptor-vazebné oblasti, ovliviiuje vazbu na sialové kyseliny
 K302R —zména v oblasti HA1, spojena s odliSnou antigenni prezentaci

* E47K — mutace v HA2, kterd muze ovlivnit stabilitu trimeru hemaglutininu

Odhady ucinnosti se pohybuji kolem 35 — 50 % proti symptomatické infekci pro
kmeny pattici do skupiny Missouri - like, ale ochrana proti téZzkému priabéhu a
hospitalizaci z(istava vyssi a odhad se pohybuje se mezi 60 — 80 %. Tyto odhady jsou
pouze predbézné.

Vakcindlni kmeny A/H1N1pdm: A/Victoria/4897/2022

s
A/Wisconsin/67/2022 —"

7- H1N1pdm — antigenni drift aktudlné sekvenovanych virt chripky

Q ZOOMTOROOT

AT FL60V ghideld P1375

2023 2024 2025
Date

Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform.epicov.org/
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/SZU H3N2 — subclade K - velky antigenni drift aktualné sekvenovanych viru chripky

Jizni polokoule zaZila ¢asnou a zavaznéjsi chfipkovou sezénu, ktera jesté doznivd. Divodem je
vyznamny antigenni drift H3N2, a tedy nastup subclade A/H3N2 K, na fylogenetickém stromé
oznacena oranzové. Odpovidajici referencni kmen je A/Norway/8765/2025.

Specifické mutace vedouci k antigenni odlisnosti subclade K (Norway like kmen() od HAL NISSD, 160K T$284)
vakcinacniho kmene :
*T135K —zména v antigennim misté A, ktera muUze ovlivnit vazbu protilatek HAL T135K

. . ’ .v . ’ ’ x x-........;
*K83R — mutace v oblasti HA1, spojena s odliSnou antigenni prezentaci HAL: K185R
*N121K — zména v blizkosti receptor-vazebné oblasti ) i B
¢S144K — mutace v tzv. ,, antigennim supervariabilnim misté” (oblast hlavicky HA) y Y o

Vakcina proti chiipce A(H3N2) v sezoné 2025/26 na severni polokouli bude mit

pravdépodobné nizsi ucinnost nez v predchozich letech, protoze dominantni varianta H3N2
(subclade K) obsahuje mutace, které se odlisuji od vakcinac¢niho kmene. Odhady ucinnosti se airascl TR 1214T
pohybuji kolem 30-40 % proti symptomatické infekci, ale ochrana proti tézkému pribéhu a R =
hospitalizaci zlistava vyssi. Tyto odhady jsou pouze predbézné.

Vakcinalni kmeny A/H3N2: A/Croatia/10136RV/2023
A/District Of Columbia/27/2023

HA1: D1yl T1334
8 8L ®
X
2023 2024 2025
Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform.epicov.org/
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Dendrogram — fylogeneticka analyza HIN1 segmentu HA (hemaglutinin)
podle 93% podobnosti zakotvend k vakcinalnimu kmenu
A/HIN1/Victoria/4897/2022 (188 vzorky + 2 vakcinalni kmeny)

022|pdm0Y|6E.. >
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I—'_
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i “’Sﬂkla‘ﬁam'e- CPICL 025195865201/,

—— A/Metherlands/02... and 173 others (0.004)

0.003

Data odbéru vzorka:

Dendrogram — fylogeneticka analyza H3N2 segmentu HA (hemaglutinin)
podle 93% podobnosti zakotvend k vakcindlnimu kmenu

5.12.2025-5.1.2026 | A/H3N2/Croatia/10136RV/2023 (699 vzorkl + 3 vakcinalni kmeny)

Z BT E
i, ﬂnustruaﬁsgazgxzuzsnsc 2a..
AlGalicialGA- CHU and 4 others (0.003)

gig % 161&%2%23!202.
AlSaint-Petersbu..an ers (?JHJI&%
AlSaint-Petersbhu... and 4 others (0.000)

0.005

AlSaint-Petersbu... and 678 others (0.008)

genelou&,g Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:

prime  https://www.geneious.com
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BA.2.86
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 51. a 52. tydnu (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1)
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(6-8)

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.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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RE.2.2 je nejuspésnéjsi podlinii
BA.3.2.* ,Cicada“ ristovou vyhodu B'Av‘%z* > rqujteom 3,3,%.,Vykazuje
4,7 % za den (33 % za tyden) oproti jesté rychlejsi rus:covy naskolf 06,6 %
XEG. za den (46 % za tyden) oproti XFG.*
"Stratus”.

Globalné od fijna vykazovala

COVID-19 Genomic Sequencing analysis. Data from gisaid.org, with nextclade lineages Source files and more info on github. COVID-19 Genomic Sequencing analysis. Lineage Frequencies. Data from gisaid.org, with nextclade lineages. Source files and

n=20,279 sequenced genomes, from 1 October 2025 up to 30 November 2025 n=67,287 sequenced genomes, from 1 August 2025 up to 30 Novemb

Global - BA3.* vs XFG.* Global 2028
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BA.3.2 vykazuje rozsahlé delece, predevsim je deletovan cely ORF a 11 aminokyselin
v N terminalni oblasti spike

S:N137-, S:D138-, S:P139-, S:F140-,NTD Deletion
S:L141-, S:G142-, S:V143-, S:Y145-, 136 to 147
S:H146-, S:K147-, SIN164K, S:S172F,

Zdroj: GISAID, interni data

Z Austrdlie se zacina Si
BA.3.2.2.aJN.1, M, ORF6 a ¢ast orf7a pochazi z JN.1.1)

Ve

fit, RE.2.2 (potomek RE.1.1 - rekombinanta

Sequence count - by Country

Pango.. &  Country =
REZ22 Netherlands 20
Germany 8
Denmark 4
United Kingdom 1
RE11 Australia 6
United Kingdom 1
RE21 Germany 4
Netherlands 2
RE.2 USA 1
United Kingdom 1
0 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22
Sequence Count =
Link to dashboards: public tableau com/zpp/profile/raj rajnarayanan | #NYITCOMResearch Report | Sequence data provided on this Viz are

subject to GISAID's Terms and Conditions: https

gisaid.org/registration/terms-of-use/ | Summary of PANGO designations:

https://www pango network/summary-of-design micron-lineages/ | " Nexclade tool: Aksamentov, |, Roemer, C., Hodcroft, E B, & Neher,
R A, (2 ). Nextclade: clade assignment, mutation calling and quality control for viral genomes. Journal of Open Source Software, 6 (7),
3773.

Rozdily mezi variantami BA.3.2.1 a BA.3.2.2.

S:H681R, S:P1162R i S:K356T, S:A575S

ORF1a:G2278S,
ORF1a:A776V

ORF1a:E1015G

ORF1a:R24H,
ORF1a:A131V,
ORF1a:K3353R,
ORF1b:R276C

S:V227L | N:T2961 N:T2961 C5884T, A10864



/;ZU AR U A dUc

Evoluci BA.3.2 si Ize predstavit jako osamélého trosecnika na izolovaném ostrové, ktery se po letech vraci do civilizace. BEéhem své izolace se naucil zcela nové
dovednosti pro preziti, které mu nyni umoziuji obstat v modernim svété, i kdyz se jeho plvodni pfibuzni jiz ddvno vytratili.

BA.3.2 je vysoce divergentni linie viru SARS-CoV-2, kterd je pfimo odvozena od plvodni varianty Omicron BA.3. Tato linie byla poprvé identifikovana v
listopadu 2024 v jizni Africe, coz predstavuje prvni vyskyt varianty odvozené od BA.3 po vice nez dvou letech od jejiho zmizeni z obéhu.

Fylogenetické analyzy svédci o prodlouzeném obdobi skrytého nebo izolovaného vyvoje. Tento proces, charakterizovany nahlym nahromadénim velkého
mnozstvi mutaci, se nazyva saltace a je typicky pro vyvoj viru béhem chronickych infekci.

* Po svém re-emergentnim vyskytu v Jihoafrické republice se BA.3.2 rozsifila do svéta. Byla detekovana v Australii (kde dosahla nejvyssi prevalence),
Némecku, USA, Nizozemsku, Dansku a dalSich zemich.

* Genetické zmény: Oproti pavodni BA.3 obsahuje 39 aminokyselinovych substituci ve spike proteinu, dvé velké delece v N-termindlni doméné (NTD) a novou
ctyr-reziduovou inzerci (ins214:ASDT).

Vyznamnym rysem je Uplnda absence genti ORF7a, ORF7b a ORFS8, coZ je zména, kterd se v pribéhu pandemie objevila u nékolika rtznych linii, ale jeji presny
vliv na virulenci z(stdva predmétem zkoumani.

Zmény ve spike proteinu, jako jsou reverzni mutace R493Q a H505Y, pravdépodobné zvysuji vazebnou afinitu k receptoru ACE2 a podporuji unik pred
neutralizanimi protilatkami. Rozsahlé Upravy v doménach SD1 a SD2 mohou navic ovliviiovat stabilitu proteinu a jeho schopnost fuze s hostitelskou burikou.
| kdyZ BA.3.2 prozatim nedosahla tak explozivniho narlstu jako drivéjsi varianty (napfr. JN.1), jeji schopnost pretrvavat a Sitit se po boku dominantnich linii
naznacuje, Ze si uchovava potencial stat se epidemiologickou hrozbou, zejména pokud ziska dalsi adaptivni mutace.

N-termindlni doména (NTD) a signalni peptid (9 substituci)

Tato oblast prosla rozsahlou prestavbou, kterd zahrnuje i eliminaci disulfidové vazby C15—C136.

Receptor-binding doména obsahuje 15 substituci a vykazuje silné znamky selekéniho tlaku, pricemz tfi mutace (5446D, L452W a A484K) vznikly dvéma
nukleotidovymi zménami, a mutace R493Q je reverzi k pavodni sekvenci z Wu-chanu, zvysuje afinitu k ACE2.

Domény SD1 a SD2 obsahuji 9 substituci a pravdépodobné ovliviiuji stabilitu spike proteinu a jeho schopnost fuze s bunkou, pficemz K529N pridava
glykosylaéni misto. Linker a doména S2 obsahuje 6 substituci. Mutace v doméné S2 jsou ¢asto konvergentni a mohou byt adaptivni pro preziti viru.
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Varlant proportions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1) Souhrnny objem sekvenovani

Median of country variant proportions IQR Range seq“enei ﬂg or genﬂtvpi ng
= BA.2.86 BA.2.86 BA.2.86 wlume
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BA.2.86 xFG NB.18.1 Country | Data source . nl Detection |
100 100 100 threshold
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 12. 12. 2025 -12. 1. 2026 Severni Amerika 12. 12. 2025 -12. 1. 2026 Asie 12. 12.2025-12. 1. 2026

p— B ircs
8 xrG PO.8(1.92%) CORRER
LF.7.11.2(0.96%) 0 Re22 Unassigned(1.09%) @ 1F7 PQ15(1.92%) ——
LE7I0.90%) — oy N mea '- XFG.1.1 NB.1.7(1.92%) — Sl PQ.2
[XFG.3101.42%) | Ne18d XFG.9.1(1.6.] — ' [ XFG(29.51%)] N S W xFe.52
& R XFG.A(1... | @ xrG.34. LF7.7(1.9... =
i 343{ ~ XFG3101.. 4 /] - JN.1.18.5... ~ [ NETB 100250 LF7
e 33.[11 3( : 0 xFe3 XFG.6(1.8.. | PQ.2 BA.2.65(1.. 18118,
RO B xrc34 XFG.3.15(.. 7|/ @ xrG.2 ﬁ%g;{{i ' B xrG
XFG.2.3.1... )/ 6.4(3...
N7 @0 rD2 RECZR 1. || 0 Na.1.a eadter Pa2i061%) i XFGS
I RE22(201%) D XFG3.1.3 ﬁg gj;iﬁ LF70.65%) (@ XDV XroaaaG] B xre3
XFG.3.1.2(2.. | B XFG.5. 4% o xrG.3 . ) [eszmeim | M XFG.341
RLL1.2(4.371%6) — TMETETEeTE 1 NB 1.8. 1{4 1... —_ XFG.6{5.77%) — — LF.7(5.7 7%)
XFGA 4[5 @ N6 [ XFG.2i6.56%) - ‘ [__BGER XFG(5.77%) @ xrG.3.4.2
XFG.3(5.74%6)
RE.2(7.18%) — AV [%FG.2.2.1(8.01%) |- A 13V A1 Y
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 253 674 56
XFG 52 162 3
XFG.3 12 19 0
XFG.3.4.1 11 44 2
NB.1.8.1 18 23 5
RE.2 15 0 0
RE.2.2 42 1 0
PQ.2 4 38 5

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 15
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Date xBB151
B XEB1S
V poslednim mésici v Evropé, bylo provedeno 5 krat méné sekvenaci v dlisledku vdnocnich svatku. V Evropském @ XEB116
regionu prevlada XFG (52 vzork() a jeji subvarianty XFG.3 (12 vzorkd), XFG.3.4.1 (11 vzork(). VSechny zminéné ® XBE116
varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). 8 xes1
U varianty NB.1.8.1 (Nimbus) bylo v poslednim mésici 18 zachycenych vzorku. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi 8 RE22
monitorované varianty podle WHO i ECDC. oz
V Evropé ocekavana varianta BA.3.2.2 (Cikada) se zacala Sifit v podobé subvariant RE.2 a RE.2.2 (BA.3.2.2.2 a
BA.3.2.2.2.2). V zemich EU/EHP bylo v poslednim mésici zachyceno celkem 57 sekvenci Cikady, konkrétné RE.2 (15 B troid

vzorkd) a RE.2.2 (42 vzork(). Varianta RE.2.2 byla zachycena i CR. Tato varianta je pomérné evoluéné vzdalend od
soucasnych variant odvozenych od BA.2.86.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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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 prosince detekovany varianty XFG (11 vzork() - Stratus. Tato varianta patfi mezi sledované varianty podle WHO i ECDC. Vyjma
téchto variant byla v listopadu zachycena varianta NW (2 vzorky) PQ (1 vzorek) a RE (1 vzorek). Varianta RE je odvozena od varianty BA.3.2.2 (Cikada) a jeji
pfichod byl o¢ekdvany (podle detekci v odpadnich vodach od konce fijna v Evropé, tato data jsou k dispozici v databazi GISAID).

.l -
. Nextclade  Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni variant sekvenovanych dat)
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza podle 93% podobnosti zakotvena k
vakcindlnimu kmenu LP.8.1 (16 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

—|— LP.8.1_reference

[ NW.1.2.3_481
NW.1.2.3_482

KP.2 reference

-I— JN.1.1 _reference

PQ.17_514

—— XGA_503

— XFG.6_513

| | [~ xFG.10_474

— XFG.26_512
i XFG.30_488
_l XFG.30_494
XFG.3_511
EXFG.3.4. 1_487

XFG.36_488

XFG.5.1_500

XFG.5.1_479

XFG.5.1_501

0.001

RE.2.2_515

Data odbéru vzorka:

1.12.-15.12. 2025

Byly provedeny sekvenace vzorkd s datem odbéru prosinec.

Zachyceny byly prevazné varianty XFG (11 vzorka), které patfi mezi monitorované varianty
podle ECDC a WHO. Mimo tyto varianty byly detekovany varianty: NW.1.2.3 (2 vzorky),
PQ.17 (1 vzorek), rekombinantni varianta XGA (1 vzorek) a varianta RE.2.2 (1 vzorek).
Varianta RE.2.2 je odvozena od varianty BA.3.2.2 (Cikada) a jeji Siteni bylo ocekavané. Tato
varianta je velice evolu¢né vzdalena od soucasnych variant, které jsou odvozeny od
varianty BA.2.86. Kompletni data za prosinec 2025 budou k dispozici ve zpravé k 19. 1.
2026.

Zastoupeni detekovanych variant XFG

o L N w
(6 TN N W w;

Absolutni pocet

2
1 1 1 I 1
XFG.3 XFG.5 XFG.6 XFG.10  XFG.26  XFG.30  XFG.36

Varianta

geneiousg Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 93% podobnosti nezakotvena (16 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

Data odbéru vzorku:
1.12.-15.12. 2025

V sekvenacich vzork(i s datem odbéru prosinec byly
zachyceny prevainé varianty XFG.x, které patfi mezi
monitorované varianty podle ECDC a WHO. Mimo tyto
varianty byly detekovany varianty: NW.1.2.3 (2 vzorky),
PQ.17 (1 vzorek), rekombinantni varianta XGA (1 vzorek) a
varianta RE.2.2 (1 vzorek).

Z nezakotveného dendrogramu pro Spike protein je patrné,
Ze varianta RE.2.2 (Cikada) je ve spike proteinu velice
vzdalena od vzdaleny od vakcinalnich kmen( i od soucasné
kolujicich variant (Stratus), a proto ma tato varianta riziko
imunitniho Uniku.

Kompletni data za prosinec 2025 budou k dispozici ve
zprave k 19. 1. 2026.

<815

0.003

geneiou&,g Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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V 2. KT prekrocil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a
nonsentinelové surveillance 70% hranici. Viry chfipky A predstavuji
77,3% podil pozitivnich detekci, pfiéemz u subtypovanych vzorku
detekujeme vétsinou subtyp H3N2. Virus chripky typu B byl prokazan
v jednom pfripadé.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupa ve shodé s globalnimi daty, v
CR dosahl 8,7% podilu pozitivnich detekci. Zatim nelze pro
nedostatek sekvenacnich dat fici, zda se jednd o vzestup v dlsledku
Sifeni nové varianty BA.3.2.x (Cikada).

Podil pozitivnich detekci RSV (5,6 %) ma ve shodé s evropskymi daty
vzestupnou tendenci.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i vtomto pfipadé podil
pozitivnich detekci klesa na 2,8 %.

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 2232 pfipad( chtipky typu A, z
tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 131 vzorkd. V 15 pripadech
byl uréen subtyp A/H1lpdm, v 116 pfipadech subtyp A/H3. Roste
predevsim podil detekci subtypu A/H3, letosni epidemie chfipky je
nadala charakterizovdna dominanci A/H3N2 subklady K.

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 - SmiSena infekce

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 2. 2026 KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetreni:

51. Podil 52. Podil 1. Podil
A 391 68,0% 493 81,4% 458 78,6%
AH,pdm 2 0,3% 1 0,2% 1 0,2%
AH, 34  5,9% 4 0,7% 14 2,4%
B 0,0 1 0,2% 0,0%
HRSV 15 26% 3 05% 22 3,8%
HAdV 5 09% 17 2,8% 6 1,0%
HPIV 14 2,4% 5 0,8% 1,2%
HV 2 0,3% 0,0% 1 0,2%
MP 5 0,9% 0,0% 0,0%
HMPV 0,0% 0,0% 0,0%
CoV 4 0,7% 1 0,2% 9 1,5%
HRV 46 80% 26 43% 17 2,9%
hBoV 0,0% 0,0% 0,0%
EV 0,0% 2 0,3% 0,0%
SARS-CoV-2 42  7,3% 48 7,9% 26 4,5%
SM 15 2,6% 5 0,8% 22 3,8%
pozitivni 575 30,9% 606 32,5% 583 29,7%
negativni 1286 1261 1381

1861 1867 1964

2. podil
242 75,4%

0,0%

6 1,9%

1 0,3%

18 5,6%

2 0,6%

2 0,6%

3 0,9%

2 0,6%

1 0,3%

1 0,3%

9 2,8%

0,0%

0,0%

28 8,7%
6 1,9%
321 19,6%

1313
1634

Kumulativné od 36.KT
2101
15
116
5
94
84
212
18
47
5
123
862
10
26
1144
206
5068
18325

23393

Virologicka surveillance — detekce viru chfipky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

51. Podil 52. Podil 1. Podil
A bez dalsi
subtypizace 427 74,3% 498 82,2% 473 81,1%
B 0 0,0% 1 0,2% 0 0,0%
Celkem 427 0,743 499 0,823 473 0,8113

2. podil
248 77,3%

1 0,3%
249  77,6%

Kumulativné od 36.KT

2232
2
2234
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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;

MP
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Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty

Prudky vzestup detekci chfipky A
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KT

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

HRV



qf;w Ptaci chFipka HON2

Od za&atku listopadu do 19. prosince 2025 WHO hlasila sedm novych pfipad( lidské infekce ptaci chfipkou A(H9N2), viechny v Ciné.

* Pfiznaky se u téchto pripadd projevily v zati (n=1), fijnu (n=3) a listopadu (n=3) 2025.

e Pét pripadl bylo u déti a dva u dospélych.

e Pét jedincd mélo mirny pridbéh onemocnéni. Dvé starsi osoby byly hospitalizovany, z nichz jedna méla zakladni onemocnéni a byla
hospitalizovana s tézkym zapalem plic.

e \Sichni kromé jednoho byli v kontaktu s ptaky (drlibez z dvorku nebo trh s Zivou drlbezi). VySetfovani jednoho pfipadu stdle probiha.
e U kontaktd téchto pripadl nebyly hldseny zadné nové pripady.

e Celkem bylo od roku 1998 hlageno 190 pfipadd ptaéi chiipky A(HON2) u lidi, véetné dvou Gmrti z 10 zemi. Od roku 2015 Cina nahlasila
WHO 149 pripadl infekce virem ptaci chfipky A(HON2) u lidi, véetné dvou umrti (mira umrtnosti (CFR): 1,4 %).

e Riziko pro lidské zdravi v EU/EHP je v soucasné dobé povaZovano za velmi nizké.

Zdroj: Communicable disease threats report, 5-9 January 2026, week 2
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/communicable-disease-threats-report-5-9-january-2026-week-2



MERS - CoV

Od posledni aktualizace 10. prosince 2025 a k 5. lednu 2026 bylo v Saudské Arabii hlaSeno pét novych pripadl MERS (véetné jednoho umrti).
e Od zacatku roku 2025 a k 5. lednu 2026 bylo hlaseno 19 pripadd MERS (véetné ¢tyr umrti) s datem nastupu v roce 2025. Z nich bylo 17
pripadul (v€éetné ¢tyr umrti) hlaseno v Saudské Arabii a dva importované pripady byly hlaseny ve Francii.

* Pravdépodobnost trvalého prenosu z ¢lovéka na ¢lovéka mezi béZnou populaci v Evropé zUlstava velmi nizka a dopad onemocnéni na béZznou
populaci je také povazovan za nizky. Soucasna situace s MERS-CoV predstavuje nizké riziko pro EU/EHP.

Obr. Pocet pripadi v letech 2013 - 2025 Ohniska na MERS — CoV ma Arabském poloostrové
N | s LR - ‘ R o mm
@ L 2025 @ @ (@ | 2025 g . RS
ecdc . i i - 3 ecéc - ey~ Yy
s b ' = o _of e f AT > 9
\\\;_ Prosale exposure ) g 15 L2022 = S 202
:'u:;wlof MERS-CoV ‘ ‘ i e . A “ \ 4 ., o/
- -masg?gu) Jawf VAR ’ %
=:06° prsnincl 89 S e 55 . N ) P 11
m&'&m I vrkoown B . iy B z‘
Number of cases i) : ™) a1
i GEE A Madinah Saudi Arabia e ‘
¢ " S Y e ,‘.,“"
5 eyl Easter Province ® N B, . @ ‘
) ! N - ;o:as affected Makkah @) ‘ ":'f
& \!\},‘ B & w1 SET ‘ »‘“‘j R c
& , - f e j Q 2016 s
" —v Najran @ | ,,,.-"7777/77777-7 iy \
N e, AN - 14 % .e ® o~ vf‘ h

oMl ol B ol
‘ ‘ : IR SR
P2, ot _ gl ) ) ‘ 3 O ‘ 3

Admrvstrte boundaries: © BuroGeoyachics DUNFAD DTurkstat The boundaries and names shown o 1his map 30 net ingly offica endorement o acceptance by the Europesn Livion. Mag produend by ECDC 04 5 Janury 2026

Zdroj: Communicable disease threats report, 5-9 January 2026, week 2 . - WRROPS e O ... ...~
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/communicable-disease-threats-report-5-9-january-2026-week-2
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Pl Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 2. KT 2026 a EU/EHP 1. KT

Virologicka surveillance 2. KT:

V 2. KT prekrodil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a nonsentinelové surveillance 70% hranici. Viry chfipky A pfedstavuji 77,3% podil pozitivnich detekci, pficemz u subtypovanych
vzork(l detekujeme vétSinou subtyp H3N2. Virus chfipky typu B byl prokazan v jednom pfipadé. Od 36. KT bylo zachyceno celkem 2232 pripadU chfipky typu A, z tohoto poctu bylo
subtypizovano pouze 131 vzork(. V 15 ptipadech byl uréen subtyp A/H1pdm, v 116 pfipadech subtyp A/H3. Roste pfedevsim podil detekci subtypu A/H3, letosni epidemie chfipky je nadala
charakterizovdana dominanci A/H3N2 subklady K.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupd ve shodé s globalnimi daty, v CR dosahl 8,7% podilu pozitivnich detekci. Zatim nelze pro nedostatek sekvenacnich dat fici, zda se jednda o vzestup v
dlsledku Sifeni nové varianty BA.3.2.x (Cikada).

Podil pozitivnich detekci RSV (5,6 %) ma ve shodé s evropskymi daty vzestupnou tendenci.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i v tomto pfipadé podil pozitivnich detekci klesa na 2,8 %.

EU/EHP 1. KT

Cirkulace viru chripky ve vétsiné zemi EU/EHP nadale roste, ackoli v nékterych zemich se zd3, Ze vrchol jiz pominul. Chfipka A(H3N2) zlstava dominantnim podtypem na Urovni EU/EHP, ale
detekovan je také A(H1IN1)pdmO09. PostiZzeny jsou vsechny vékové skupiny. V mnoha zemich je pozorovan narUst hospitalizaci, zejména u dospélych ve véku 65 let a starsich.

Cirkulace respiracniho syncycialniho viru (RSV) v nékolika zemich nadale pomalu roste. Data z nemocnic ukazuji rostouci pocet hospitalizaci souvisejicich s RSV v nékolika zemich, zejména u déti
mladsich péti let. Na Urovni EU/EHP jsou hospitalizace souvisejici s RSV na nizsich Urovnich, neZ byly vtomto obdobi pozorovany v poslednich ¢tyfech sezénach.

Cirkulace SARS-CoV-2 nadale klesa ve vSech vékovych skupinach a dopad na hospitalizace je v sou¢asné dobé omezeny.

Ptadi chfipka A/HIN2:

Od zacatku listopadu do 19. prosince 2025 WHO hlésila sedm novych piipad(i lidské infekce ptaci ch¥ipkou A(HON2), viechny v Ciné.

Pét pripadl bylo u déti a dva u dospélych. Pét jedinc mélo mirny priibéh onemocnéni. Dveé starsi osoby byly hospitalizovany, z nichZ jedna méla zakladni onemocnéni a byla hospitalizovana s
tézkym zapalem plic. VSichni kromé jednoho byli v kontaktu s ptaky (drdbez z dvorku nebo trh s Zivou drlbezi). VySetfovani jednoho pfipadu stale probiha. Mezilidsky prenos nebyl prokazan.

MERS —CoV: Na Arabském poloostrové stale dochazi ojedinéle k prenosu viru z populace velbloud( na ¢lovéka. Od posledni aktualizace 10. prosince 2025 a k 5. lednu 2026 bylo v Saudské
Arabii hlaseno pét novych pripadli MERS (véetné jednoho umrti). Souc€asna situace nepredstavuje riziko.

Epidemicka situace 2. KT 2026:

Ve 2. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1583 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje vzestup o 71 % v porovndni s predchozim tydnem. Je viak
nutné vzit v Uvahu fakt, Ze nemocnost za predchazejici tyden byla vyznamné ovlivnéna novoroc¢nimi svatky. Nicméné, aktudlni celkovda nemocnost za jediny tyden dosahla urovné nemocnosti
evidované v pfedvanocnim obdobi, je tudiz ziejmé, Ze v CR chipkova epidemie nadale probiha.

Pfi relativnim porovnani nemocnosti pred Vanoci a nyni je v soucasnosti evidovan vyrazny vzestup nemocnosti u dospélych ve vékové skupiné 25-64 let a u dospélych nad 65 let.

Aktudlné nejvyssi nemocnost ARI je hlasena ze Zlinského, Plzeriského a Moravskoslezského kraje.

V aktualni chripkové sezoné bylo do 9. 1. 2026 hlaseno celkem 151 klinicky zavaznych pfipadl chiipkové infekce vyzadujici hospitalizaci v reZimu intenzivni péce, z nichz 49 osob nasledkiim
infekce podlehlo.

Lze predpokladat, ze epidemicky vyskyt chiipky bude pretrvavat jesté i v dalsSim obdobi.



