Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 26/01/2026

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
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EU/EHP 3. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni, je ve vétsiné zemi EU/EHP zvyseny. To naznacuje, Ze v soucasné dobé
v Evropské unii/Evropském hospodarském prostoru (EU/EHP) je rozsifena cirkulace respiracnich vird.

Cirkulace viru chripky je vysoka a postihuje vsechny vékové skupiny, pricemz vrchol se zda byt ve vétsiné zemi jiz za ndmi. Dominantnim
podtypem zlstava chripka A(H3N2), ndsledovana A(H1N1)pdmO09. Celkovy klesajici trend hospitalizaci odrazi pokles pacientl v primarni
péci; pocet hospitalizaci vSak z(stava vysoky, pricemz nejvyssi pocty jsou zaznamendny u dospélych ve véku 65 let a starsich.

Cirkulace respirac¢niho syncycidlniho viru (RSV) je zvySena a nadale roste. Ve vétsiné hlasicich zemi EU/EHP pocty hospitalizaci v souvislosti
s RSV rostou, zejména u déti mladsich péti let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizkd ve vsech vékovych skupindch a dopad na miru hospitalizace je v soucasnosti omezeny.

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi v nékolika zemich ve vékovych skupinach nad 65 let zvysenou Umrtnost ze vSech pficin.

Zdroj: erviss



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chtipky 3. 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 ) ILI/ARI virological surveillance in primary care — weekly test positivity ( b ) SARI virological surveillance in hospitals — weekly test positivity
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EU/EEA virologicka charakterizace vird chiipky — EU 3. KT
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI piehled v 3. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 3 Week 2 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 15 rates 16 rates Distribution S Baseline
{8 MEM) 9 MEM) of country 3 Low
MEM categories
I 18 rates 20 rates 4 Baseline
{17 MEM) (19 MEM) B Low
5 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 19 21 Pooled 33%
(median; IQR) (35; 26—48%)
RSV 13 20 9.1%
[6.2; 1.4-9.9%)
SARS-ColV-2 17 15 3.4%
(5.6; 2.6-7.1%)
SARI rates in hospitals SARI 10 12 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza ] 10 Pooled 31%
(median; IQR) (26; 23-35%)
RSV 8 11 12%
[15; 4.9-20%)
SARS-CoV-2 3 10 18%
(1.3; 0.4-2.1%)
Intensity Influenza 22 24 Distribution of 2 Baseline
{country-defined) country gualitative 7 Low
Categories 10 Medium
2 High
1 Very high
Geographic spread Influenza n 23 Distribution of 1 Local
{country-defined) country gualitative 2 Regional
categories 18 Widespread
4

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



szu ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 3. KT 2026
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ECDC charakteristika subtypt viru chfipky k 26/1/2026

wid  CR - charakterizace sekvenovanych virt chfipky

Taxonomické zafazeni sekvenovanych virli chtipky v EU/EHP v sezéné 2025/26 (40. KT 2025 — 3.KT 2026)
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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 J.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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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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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1) Souhrnny objem sekvenovani
Sequencing or genotyping volume
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s —
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- ® France GISAID 5 308
& o Germany GISAID 3 =308
- - Italy GISAID 1 =308
. J . = . Netherlands GISAID 68 *5% 10 10%
= = - Slovenia GISAID 1 =308
o & @s-*"‘; o “ﬂ,e-*“’\' : e 1“,;,-\‘“1 o ﬁ.‘,«:-‘@\' @1:,-\““‘; e ﬂs-*“‘q‘ l@_e-“b\' Spain GISAID 19 >20% to 30%
Swiden GISAID 1 308

i

Detectable prevalence based on volume of
sequencin o‘r’&enoly ing undertaken
during 2026-W01 to 2026-W02

B <1% prevalence

Bl 1% 10 2.5% prevalence
B >2.5% to 5% prevalence
[ >5% to 10% prevalence
[0 >10% to 15% prevalence
[ >15% prevalence

BZZ No data reported

Countries not visible
in the main map extent

B2 wmata
BZZ Liechtenstein

R

<o

Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region

12,000

10,857

10,000

8,000

6,000

Count

4,000 3,533

2703 2816 3433

2,000
0
Janm 2025 Apr 2025 Jul 2025 Oct 2025 Jan 2026
Date

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 1. tydnu -2. tydnu (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1)
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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 n/a G184S, n/a No evidence No No Community
D333H, &8 A435S, evidence evidence
R403K,
Va4sH, K478l
G446S, ) )
N450D, Omicron XFG n/a S31P, 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.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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V poslednim mésici v Evropé, bylo provedeno méné sekvenaci v dlisledku vanocnich svatku. V Evropském regionu
prevldda XFG (65 vzork() a jeji subvarianty XFG.3 (15 vzorku), XFG.3.4.1 (16 vzork(). VSechny zminéné varianty
fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus).
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U varianty NB.1.8.1 (Nimbus) bylo v poslednim mésici 20 zachycenych vzork(l. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi ® raz

monitorované varianty podle WHO i ECDC.

V Evropé ocekavana varianta BA.3.x (Cikada) se zacala Sifit v podobé subvariant BA.3.x, RD.1.2, RE.1.x RE.2.x.
Varianty Cikada jsou znaceny oranzové. V zemich EU/EHP bylo v poslednim mésici bylo mezi top 20 (nejcetnéjsich
variant) zachyceno celkem 7 variant cikady (BA.3, RD.1.2, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2, RE.2.2.1, RE.2.2.2 a RE.2.2.4).
Varianta RE.2.2 byla zachycena i v CR. Cikadda je pomé&rné evolu¢né vzdalend od soucasnych variant odvozenych od
BA.2.86.
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Ve 4. KT je podil detekci viru chripky A stale vysoky, po mirném
poklesu na 71 % v minulém tydnu pozorujeme v sentinelové a
nonsentinelové surveillance mirny vzestup na vice nez 73 % . U
subtypovanych vzork( detekujeme vétSinou subtyp H3N2. Virus
chfipky typu B nebyl v minulém tydnu zachycen.

Podil detekci SARS-CoV-2 setrvava na 5,5 %.

Podil pozitivnich detekci RSV zatim nestoupa a udrzuje se na 8,5 %.
DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (4,4 %).

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 2817 pfipadl chfipky typu A, z
tohoto poctu bylo subtypizovdno pouze 204 vzork(. Ve 32 ptipadech
byl uréen subtyp A/H1lpdm, ve 172 pripadech subtyp A/H3. Roste
podil detekci viru chfipky typu A v sentinelové surveillance.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non- sentinelové surveillance je v
tomto tydnu vyznamné nizsi, tim dochazi i k poklesu absolutnich
hodnot v grafu na nasledujici strané.

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

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
AH,

HRSV
HAdV
HPIV

HV

MP
HMPV
CoV
HRV
hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

Celkovy pocet vysetreni:

1
481

14

22

18

26
22
607
1514

2121

Podil
79,2%
0,2%
2,3%
0,0%
3,6%
1,0%
1,2%
0,2%
0,0%
0,0%
1,5%
3,0%
0,0%
0,0%
4,3%
3,6%
28,6%

2.
322

31

454
1627
2081

Podil
70,9%
1,1%
3,3%
0,2%
4,6%
1,1%
1,3%
0,7%
0,4%
0,2%
1,1%
5,7%
0,0%
0,0%
6,8%
2,4%
21,8%

Virologicka surveillance — detekce viru

Kalendarni tyden (KT)

A bez dalsi subtypizace

B
Celkem

1.
496
0
496

Podil
81,7%
0,0%

0,817

2.
342
1
343

Podil
75,3%
0,2%
0,756

3.
242

380
1328
1708

Podil
63,7%
1,3%
5,8%
0,5%
8,2%
1,6%
1,6%
0,3%
0,5%
0,3%
0,5%
5,3%
0,0%
0,3%
6,3%
3,9%
22,2%

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 4. 2026 KT

4.
167

25

N P =N

12

15
10
271
1130

1401

podil
61,6%
2,6%
9,2%
0,0%
8,5%
0,7%
0,4%
0,4%
0,7%
0,0%
1,5%
4,4%
0,0%
0,7%
5,5%
3,7%
19,3%

Kumulativné od 36.KT
2613

32
172

151
95
223
20
51

133
912
10
29
1186
236
5876
21230

27106

chfipky za Ctyri posledni KT

3.
269
2
271

Podil
70,8%
0,5%

0,7132

4.
199
0
199

podil
73,4%
0,0%
73,4%

Kumulativné od 36.KT
2817
2
2819
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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
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MPXV Ib (mpox) detekovana v CR

* Od listopadu 2023 se ve vychodnich ¢astech Demokratické republiky Kongo (DRK) pripady viru mpox
MPXV Ib, ktery se Siri také prostrednictvim regionalniho cestovani do sousednich zemi stredni a
vychodni Afriky, v€etné Burundi, Etiopie, Keni, Rwandy a Ugandy. Mimo Afriku byly pfipady nadale
hld&eny v souvislosti s cestovni anamnézou, a to i v Australii, Brazilii, Kanadé&, Ciné, Francii, Némecku,
Indii, Italii, Japonsku, Nizozemsku, Omdanu, Pakistanu, Portugalsku, Spanélsku, Svédsku, Thajsku,
Spojeném kralovstvi a Spojenych statech. Recentné byla potvrzena i rekombinantni variant Ib+llb ze
Spojeného kralovstvi s cestovni anamnézou Asie.

* Aktualné je v nékterych evropskych zemich a nékterych statech virus MPXV Ib detekovan i bez cestovni
anamnézy do endemickych zemi subsaharské Afriky. K t&mto zemim patfi nyni i CR, jedna se o
pravdépodobny import z Berlina, kde je detekovan klastr onemocnéni vyvolanych MPXv |b. V této
souvislosti je dulezité vénovat zvySenou pozornost infekci pfipominajici mpox a soucasné u vsech
pozitivit zasilat vzorky do NRL na konfirmaci a subtypizaci Ib/IIB.
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EU/EHP 3. KT

* Pocet pacientll v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni, je ve vétsiné zemi EU/EHP zvyseny.

* Cirkulace viru chfipky je vysoka a postihuje vSechny vékové skupiny, pficemz vrchol se zda byt ve vétsSiné zemi jiZ za ndmi. Dominantnim podtypem z(stava
chripka A(H3N2), nasledovand A(HIN1)pdm09. Celkovy klesajici trend hospitalizaci odrazi pokles pacientt v primarni péci; pocet hospitalizaci vSak z(stava
vysoky, pficemz nejvyssi poCty jsou zaznamenany u dospélych ve véku 65 let a starsich.

* Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) je zvySend a nadale roste. Ve vétsiné hlasicich zemi EU/EHP pocty hospitalizaci v souvislosti s RSV rostou, zejména
u déti mladsich péti let.

* Cirkulace viru SARS-CoV-2 z(istdva nizkd ve vSech vékovych skupinach a dopad na miru hospitalizace je v sou¢asnosti omezeny.

Virologicka surveillance CR 4. KT:

Ve 4. KT je podil detekci viru chfipky A stale vysoky, po mirném poklesu na 71 % v minulém tydnu pozorujeme v sentinelové a nonsentinelové surveillance mirny
vzestup na vice nez 73 % . U subtypovanych vzorkl detekujeme vétSinou subtyp H3N2. Virus chfipky typu B nebyl v minulém tydnu zachycen. Od 36. KT bylo
zachyceno celkem 2817 pripadd chiipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 204 vzork(. Ve 32 pripadech byl uréen subtyp A/Hlpdm, ve 172 pripadech
subtyp A/H3. Roste podil detekci viru chripky typu A v sentinelové surveillance.

*  Podil detekci SARS-CoV-2 setrvava na 5,5 %.

* Podil pozitivnich detekci RSV zatim nestoupa a udrzuje se na 8,5 %.

e DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (4,4 %).

MPXYV Ib: na tzemi CR potvrzena infekce mpox clade Ib bez cestovni anamnézy do subsaharské Afriky, ptipad je pravdépodobné navazan na klast v Berliné.

Epidemicka situace CR 4. KT 2026:

Ve 4. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1456 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje vzestup o témér 14 % v
porovnani s predchozim tydnem. Vzestup nemocnosti je evidovan ve vSech krajich. Nemocnost ARI i ILI se nejvice zvySila ve skupinach déti a u dospivajicich.
Epidemické $i¥eni chfipky v CR nadale probihd. Aktualné nejvy$si nemocnost ARl je hladena ze Zlinského a Moravskoslezského kraje.

V aktualni chfipkové sezoné bylo do 23. 1. 2026 hlaseno celkem 220 klinicky zavaznych pfipadl chiipkové infekce vyZzadujici hospitalizaci v rezimu intenzivni péce, z
nichz 81 osob nasledkim infekce podlehlo.

Respiracni onemocnéni se v soucasnosti , prelévaji“ mezi jednotlivymi vékovymi skupinami. Nelze vyloucit, Ze jeSté dojde k opétovnému vzestupu nemocnosti u
starSich osob. Vyskyt chfipky bude pretrvavat jesté i v dalsim obdobi, ale pravdépodobné by jiz nemélo dojit k vyznamnému narUstu poctu nemocnych.



