Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 2/02/2026

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
RNDr. Helena Jifincova, Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Alena Janypkova, MUDr. Jan Kyn¢l, Ph.D.,

EU/EHP 4. KT
Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni, je ve vétsiné zemi EU/EHP stale vysoky.

Chtipka: Po ¢tyrech tydnech klesajiciho trendu ukazuji data narlst pacient détského véku v primarni péci ve srovnani s predchozim
tydnem. Dominantnim subtypem z(stava chfipka A(H3N2), ndsledovana A(H1IN1)pdmO09.

Zatimco celkovy pocet hospitalizaci naddle klesa, nedavny narlst hospitalizovanych déti ve véku od péti do 14 let odrdzi situaci
pozorovanou v primarni péci. Dospéli ve véku 65 let a starsi predstavuji nejvyssi pocet hospitalizaci, dmrti na JIP a dmrti v nemocnicich
béhem sezdny.

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 zUlstava 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 4. 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).

( b ) SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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Weekly influgnza virus detections by genetic clade and subtype
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Prehled sekvenovanych kmena vird chfipky

Subtype distribution Subclade distribution

Subitype N % Subclade N %
AlH1}pdma3 1334 43 5a.221(D3.1) 1373 EE
32.23(C.1.9.3) 3 0.4
5a.22.1(D) 5 0.4

AlH3) 1733 £ Za3a1(K) 1857 92
2a3a1j)2) 34 H

22.3a.1(1.2.4) b13 1

22.3a.1(1.2.2) 22 1

B/vic 135 05 V1A 33.2(C5.6) 7 47
V1A 3a2(C561) 3 27

V14 3a.2(C5) 2 13

V1A 3a.2(C5.1) 2 13

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI piehled v 3. KT a 4. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 4 Week 3 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 15 rates 17 rates Distribution 5 Baseline
13 MEM) {3 MEM) of country 4 Low
MEM catzgories
LI 20 rates 21 rates 3 Baseline
[1% MEM} (20 MEM) 9 Low
& Medium
2 High
ILI/&RI test positivity in primary care Influenza 19 21 Pooled 37%
[{median; IQR) [40; 23-55%)
RSV 18 20 10%:
[7.2; 4.5-12%)
SARS-Co\-2 17 19 2.9%
[3; 0.3-6.2%)
SARI rates in hospitals SAR 10 12 - -
SAR| test positivity in hospitals Influenza g i) Pooled 25%
[median; IQR) [18; 14-38%)
RSV g 10 15%
[12; 8-20%)
SARS-Co\-2 8 11} 2.5%
(1; 0-2.8%)
Intensity Influenza 24 25 Distribution of 2 Bazeline
[country-defined) country gualitative S Low
categories 14 Medium
3 High
Geographic spread Influenza 23 24 Distribution of 1 Sporadic
|country-defined) country gualitative 1Lloal
catsgories 1 Regional
20 Widespread

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org
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Intensity of influenza activity 2026-W04

Intensity of influenza activity 2026-W04

[ Baseline
Low
3 Medium
Bl High
Bl Vvery high
iezd No data reported

Countries not visible
in the main map extent

Malta
Liechtenstein

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

ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 4. KT 2026
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ECDC charakteristika subtypt viru chfipky k 2/2/2026

wid  CR - charakterizace sekvenovanych virt chfipky

Taxonomické zafazeni sekvenovanych virli chtipky v EU/EHP v sezéné 2025/26 (40. KT 2025 — 3.KT 2026)

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W04
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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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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1) Souhrnny objem sekvenovani
Median of country variant proportions IQR Range S A DT
:5’,\';'56 :’,‘; 4 Country [ Data source - nl Detection threshold |
NB.1.8.1 NB.1.8.1
S . Nbsas Czechia GISAID 2 »30%
100 100 100
France GISAID 1 =305
80 80
Germany GISAID 11 =305
> “ Irsland GISAID 4 =305
© ® Italy GISAID 5 »30%
» zu » A Netheriands GISAID 12 »30%
: : , : — — ; Norway GISAID 30 =155 to 20
o i " o = ﬁf’w M’w 107-”“““& ﬁ"’ﬁm\ «,of”“)“ ﬁ,a‘ﬂ‘@l‘ 1@1?*‘“9\ Foland GISAID 21 =20 to 30%
Spain GISAID 21 >20% to 30%

Objem sekvenovani v 2. a 3. tydnu 2026

Detectable prevalence based on volume of
sequencmg o‘rlﬁjsnoly ing undertaken
during 2026-W02 to 2026-W03

B <1% prevalence
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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 2. tydnu -3. 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,
VA45H, kazal
G4468, . .
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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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 2. 1. - 2. 2. 2026
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EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 9
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V poslednim meésici v Evropé, bylo provedeno méné sekvenaci SARS-CoV-2, vyskyt viru v tomto obdobi byl celkové
nizsi v dlsledku vyssiho vyskytu chfipek. V Evropském regionu prevlada XFG (94 vzork() a jeji subvarianty. Tyto
varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). U varianty NB.1.8.1 (Nimbus) bylo v poslednim mésici 43
zachycenych vzorka. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi 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 6 variant Cikady (BA.3, BA.3.2.2, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2.2 a RE.2.2.3). Cikada je pomérné
evolu¢né vzdalenda 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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Zastoupeni SARS-CoV-2 variant CR podle relativni frekvence v ¢ase mPL3
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Na tzemi CR byly v obdobi prosince detekovany varianty XFG (20 vzork() - Stratus. Tato varianta patfi mezi sledované varianty podle WHO i ECDC. Vyjma
téchto variant byla v prosinci zachycena varianta NW (2 vzorky) PQ (2 vzorky) NB.1.8.1 (1 vzorek) a RE (1 vzorek), tato data jsou k dispozici v databazi
GISAID). V lednu 2026 byly zatim zachyceny 4 vzorky, a to 2 vzorky varianty XFG a 2 vzorky varianty PQ.

.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 (24 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

LP.8.1 reference
—— KP.2_reference

JN.1.1_reference

NB.1.8.1_s2_26

Data odbéru vzorka:
1.12.-31.12. 2025

XGA_503

XFG_s10_26
XFG.3_s9_26

XFG.3 511
XFG.3.4.1_c4003_25
| XFG.3.4.1_487
XFG.3.4.1_s30 26
— XFG.5.2_s29 26
— XFG.10_474
XFG.2.4_c4322_25
— XFG.6 513
—— XFG.6.10_s16_26
XFG.36_489
—— XFG.26 512
XFG.8.1_s15 26
—— XFG.30_c4158_25

I XFG.30_488
XFG.30_494

XFG.5.1_500
‘56.5.1_479
XFG.5.1_501

ANF-4

geneio_usg
prime

- [ PQ.17_514
PQ.17_s3 26

Ze vzorkl s prosincovym datem
odbéru bylo osekvenovdno 25
vzorkd. Prevainé byly zachyceny
varianty XFG, mimo varianty XFG byly
zachyceny varianty PQ.17 (2 vzorky),
NB.1.8.1 (1 vzorek), XGA (1 vzorek) a
varianta RE.2.2 (1 vzorek). Varianty
XFG a NB.1.8.1 patfi mezi sledované
varianty podle ECDC a WHO.

Mimo zde analyzovanych vzorkl byl v
prosinci 2025 zachycen 1 vzorek
varianty RE.2.2 (datum odbéru 8. 12.
2025), ktery v analyze prosincovych
vzorkll neuvadim, z dlvodu vyrazné
evoluéni  vzddlenosti od vSech
ostatnich vzorkd a rozhozeni méritka.
Varianta RE.2.2 (Cikada) je velmi
evoluéné vzdalend od soucasné
kolujicich variant (Stratus), a proto
ma tato varianta vySSi riziko
imunitniho Uniku.

Dendrogram — fylogenetickd celogenomova sekvenacni analyza podle 93%
podobnosti zakotvena k vakcindinimu kmenu LP.8.1 (4 vzorky + 3 vakcinalni kmeny)

LP.8.1_reference

—_— T KP.2_reference

JMA _reference

PQAT_s1_26

[ PQA7_s13_26

— XFG.3_s14_26

6.0E-4

—— AFG.5.2_s28_26

Data odbéru vzorku:
1.1.-19.1. 2026

Ze vzorkl s lednovym datem odbéru byly
osekvenovany 4 vzorky. Byly zachyceny 2
vzorky varianty XFG a 2 vzorky varianty PQ.17.
Varianta XFG patfi mezi sledované varianty
podle ECDC a WHO.

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
https://www.geneious.com
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 93% podobnosti
nezakotvena (24 vzorkl + 3 vakcinalni kmeny)

Data odbéru vzorka:
1.12.-31.12. 2025
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Ze vzorkQl s prosincovym datem
odbéru bylo osekvenovano 25
vzork(. Prevainé byly zachyceny
varianty XFG, mimo varianty XFG
byly zachyceny varianty PQ.17 (2
vzorky), NB.1.8.1 (1 vzorek), XGA (1
vzorek) a varianta RE.2.2 (1 vzorek).
Varianty XFG a NB.1.8.1 patfi mezi
sledované varianty podle ECDC a
WHO.

Mimo zde analyzovanych vzork( byl
v prosinci 2025 zachycen 1 vzorek
varianty RE.2.2 (datum odbéru 8.
12. 2025), ktery v analyze
prosincovych vzorkll neuvadim, z
dlvodu vyrazné evoluéni
vzddlenosti od vSech ostatnich
vzorki a rozhozeni  méfitka.
Varianta RE.2.2 (Cikada) je velmi
evoluéné vzddlend od soucasné
kolujicich variant (Stratus), a proto
ma tato varianta wvysSi riziko
imunitniho Uniku.

Dendrogram — fylogeneticka

analyza Spike proteinu podle 93% podobnosti nezakotvena

(4 vzorky + 3 vakcinalni kmeny)

Data odbéru vzorka:
1.1.-19.1. 2026

Ze vzorkll s lednovym datem odbéru
byly osekvenovany 4 vzorky. Byly

zachyceny 2 vzorky varianty XFG a 2

—_— KP.2_reference

JMA A _reference

LP.B.1_reference

vzorky varianty PQ.17. Varianta XFG
patfi mezi sledované varianty podle
ECDC a WHO.

|' PQ17_s1_26

L PQ17_s13_26

— XFG.3_s14_26

XFG.5.2_s28_26

6.0E-4

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
https://www.geneious.com
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V 5. KT je podil detekci viru chfipky A stale vysoky a predstavuje témér
70 % pozitivnich detekci. U subtypovanych vzork( detekujeme jak
H1N1pdm tak subtyp H3N2. Virus chfipky typu B byl v minulém tydnu
zachycen 3x.

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

Podil pozitivnich detekci RSV se témér zdvojnasobil a dosahuje vice nez
15 %.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (3,8 %).

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 3086 pfipadl chfipky typu A, z tohoto
poctu bylo subtypizovano pouze 218 vzork(. Ve 42 pfipadech byl uréen
subtyp A/H1pdm, ve 176 pripadech subtyp A/H3. V sentinelové
surveillance roste podil detekci subtypu A/H1IN1 pdm 2009.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non- sentinelové surveillance se
snizuje, proto 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

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 5. 2026 KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT) 2.  Podil 3. Podil 4 Podil 5. podil Kumulativné od 36.KT

Detekce viru A 322 709% 242 63,7% 228 60,8% 194  66,9% 2868
AH,pdm 5 11% 5 13% 13 3,5% 4 1,4% 42
AH, 15 33% 22 58% 25 6,7% 4 1,4% 176
B 1 02% 2 05% 0,0% 3 1,0% 10
HRSV 21 46% 31 82% 31 83% 44  152% 203
HAdV 5 11% 6 16% 6 1,6% 3 1,0% 102
HPIV 6 1,3% 6 16% 2 0,5% 4 1,4% 228
HV 3 07% 1 03% 1 0,3% 2 0,7% 22
MP 2 04% 2 05% 4 1,1% 1 0,3% 54
HMPV 1 02% 1 03% 0,0% 3 1,0% 9
CoV 5 11% 2 05% 4 1,1% 3 1,0% 136
HRV 26 57% 20 53% 20 53% 11 3,8% 931
hBoV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 10
EV 00% 1 03% 2 0,5% 0,0% 29
SARS-CoV-2 31 68% 24 63% 27 7,2% 7 2,4% 1205
SM 11 24% 15 3,9% 12 3,2% 7 2,4% 245
pozitivni 454 21,8% 380 22,2% 375 20,8% 290  21,5% 6270
negativni 1627 1328 1430 1056 22586

Celkovy pocet vysetreni: 2081 1708 1805 1346 28856

Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT) 1. Podil 2. Podil 3. Podil 4, podil Kumulativné od 36.KT
Abez dal$i subtypizace 342 753% 269 70,8% 266 70,9% 202  69,7% 3086
B 1 02% 2 05% O 0,0% 3 1,0% 2
Celkem 343 0,756 271 0,713 266 0,7093 205  70,7% 3088
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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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NIPAH virus — obecna informace

Virus Nipah byl poprvé identifikovan v roce 1998 béhem epidemie mezi chovateli prasat v Malajsii. V roce 1999 bylo hlaseno ohnisko
v Singapuru po dovozu nemocnych prasat z Malajsie. Od roku 1999 nebyly z Malajsie ani Singapuru hlaseny zadné nové epidemie. V
roce 2001 byly zjistény epidemie infekce virem NIPAH v Indii a Bangladési. V Bangladési jsou od roku 2001 epidemie hlaseny témér
kazdy rok. V Indii jsou epidemie pravidelné hlaseny v nékolika castech zemé, véetné posledniho v roce 2026.

Pfirozenym hostitelem jsou pravdépodobné viru kaloni z ¢eledi Pteropodidae, vyskytuji se v rliznych ¢astech Asie a Australie. U
africkych kalond rodu Eidolon z ¢eledi Pteropodidae byly zjistény protilatky proti virm Nipah a Hendra, coz naznacuje, Ze tyto viry by
mohly byt pfitomny i v geografickém rozsifeni Pteropodidae v Africe. Infekce virem Nipah u kalon( zrejmé nezplsobuje onemocnéni.

Viry Nipah i Hendra jsou razeny do podobné skupiny jako napr. RSV, virus spalnicek, tedy do Celedi Paramyxoviridae. K pfenosu viru na
¢lovéka muze dojit pfimym kontaktem s infikovanymi zvifaty, jako jsou netopyfi, prasata nebo koné, a konzumaci ovoce nebo
ovocnych produktd, jako je syrova stava z datlovych palem, kontaminovanych infikovanymi kaloriovymi netopyry. Virus mize také
zplsobit zdvaziné onemocnéni u hospodarskych zvirat, jako jsou prasata.

Virus Nipah se mUze Sitit i mezi lidmi. Byl hldSen ve zdravotnickych zafizenich a mezi rodinami a pecovateli nemocnych osob
prostrednictvim blizkého kontaktu. Ve zdravotnickych zarizenich se muze riziko Sifeni zvysit v prostredich s nedostateénym zavedenim
opatfeni pro prevenci a kontrolu infekci (jako je pouzivani osobnich ochrannych prostredkd, ¢isténi a dezinfekce a hygiena rukou,
nevétrané prostory, vysoky koncentrace osob).

Doposud nebyl hlasen zadny pfipad importu viry mimo endemické zemé.

Diagnostika: nejpresnéjsi je RT PCR, k dispozici je metoda, ktera cili do konzervativniho a nekddujiciho useku virové RNA a pomoci ni

|ze presné urcit virovou naloz - Jensen KS, Adams R, Bennett RS, Bernbaum J, Jahrling PB, Holbrook MR. Development of a novel real-

time polymerase chain reaction assay for the quantitative detection of Nipah virus replicative viral RNA. PLoS One. 2018 Jun
19;13(6):€0199534. doi: 10.1371/journal.pone.0199534. PMID: 29920552; PMCID: PMC6007899.

Detekci viru metodou PCR je nutné provadét v laboratorich vybavenych BSL3, priprava pro izolaci virové RNA musi probihat v BSL3.

BSL4 musi byt vybaveny laboratore zabyvajici se izolaci viru a jeho mnozenim.



NIPAH virus — aktualni situace

Dne 26. ledna 2026 informoval indicky narodni koordinator IHR WHO o dvou potvrzenych pripadech infekce
NiV, ke kterym doslo ve staté Zapadni Bengalsko. Predbézné laboratorni testy naznacovaly infekci NiV a
potvrzeni bylo provedeno v Narodnim virologickém institutu v Puné dne 13. ledna 2026. Pripady byly
potvrzeny pomoci reverzni transkripcni polymerazové retézové reakce (RT-PCR) a enzymatického
imunosorbentniho testu (ELISA).

Oba pripady jsou zdravotni sestry ve véku 20 az 30 let z Barasatu, Severni Parganas (Zapadni Bengalsko). U
obou pripadl se koncem prosince 2025 rozvinuly priznaky typické pro tézkou infekci NiV a byly prijaty do
nemocnice zacatkem ledna 2026.

Po dvou potvrzenych pripadech indické zdravotnické organy identifikovaly a otestovaly vice nez 190
kontaktnich osob, véetné zdravotnickych a pecovatelskych pracovnikd a kontaktt z komunity. VSechny vzorky
od kontaktnich osob byly negativni na NiV.

Indické narodni centrum pro kontrolu a prevenci nemoci (NCDC) 27. ledna ozndmilo, Ze od prosince 2025 do
dnesniho dne nebyly v Zapadnim Bengalsku zjistény zadné dalsi potvrzené pripady.

Od roku 1998, kdy byl virus objeven, nedoslo k exportu viru do jiné zemé. Riziko nakazy pro cestovatele je
spojeno pouze s konzumaci neomytych plodd ovoce nebo datlového vina potrisnéného slinami kalond nebo
konzumaci nedostatecné tepelné upraveného masa.
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EU/EHP 4. KT

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

* Chripka: Po ¢tyrech tydnech klesajiciho trendu ukazuji data nardst pacient(i détského véku v primarni péci ve srovnani s predchozim tydnem. Dominantnim
subtypem zUstava chripka A(H3N2), nasledovana A(H1N1)pdmO09. Zatimco celkovy pocet hospitalizaci naddle klesd, nedavny ndrlst hospitalizovanych déti ve
véku od péti do 14 let odrazi situaci pozorovanou v primarni péci. Dospéli ve véku 65 let a starsi predstavuji nejvyssi pocet hospitalizaci, dmrti na JIP a umrti v
nemocnicich béhem sezény.

* Cirkulace respiracniho syncycialniho viru (RSV) je zvysena a naddle 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(stdva nizka ve vSech vékovych skupinach a dopad na miru hospitalizace je v sou¢asnosti omezeny.

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

Virologicka surveillance CR 5. KT:

V 5. KT je podil detekci viru chfipky A stdle vysoky a predstavuje témér 70 % pozitivnich detekci. U subtypovanych vzork( detekujeme jak HIN1pdm tak subtyp
H3N2. Virus chripky typu B byl v minulém tydnu zachycen 3x.

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

Podil pozitivnich detekci RSV se témér zdvojnasobil a dosahuje vice nez 15 %.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (3,8 %).

NIPAH virus: V Indii (Zadpadni Bengalsko) doposud potvrzeny pouze 2 pfipady onemocnéni u zdravotnich sester. Od roku 1998, kdy byl virus objeven, nedoslo
exportu viru do jiné zemé. Riziko ndkazy pro cestovatele minimalni a je spojeno pouze s konzumaci neomytych plodd ovoce nebo datlového vina potfisnéného
slinami kaloniCi nebo konzumaci nedostatecné tepelné upraveného masa.

Epidemicka situace CR 5. KT 2026:

V 5. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1497 na 100 000 obyvatel, co? pfedstavuje mirny vzestup o neceld 3 % v
porovnani s predchozim tydnem. Aktualni nemocnost je vysoka ve vsech sledovanych vékovych skupinach. Nejvyssi narUst je u déti ve véku 0-5 let, ale u této vékové
skupiny nebyla pfekondna nemocnost evidovana pred vano&nimi svatky. Epidemické $i¥eni ch¥ipky v CR naddle probihd. Nejvy$$i nemocnost ARl je hldgena z
Moravskoslezského kraje. V aktudlni chiipkové sezoné bylo do 30. 1. 2026 hlaseno celkem 251 klinicky zavaznych ptipad( chiipkové infekce vyzadujici hospitalizaci v
rezimu intenzivni péce, z nichz 93 osob nasledkiim infekce podlehlo.

V soucasnosti pretrvava obdobi kdy se respiraéni onemocnéni ,, prelévaji“ mezi jednotlivymi vékovymi skupinami. Nadale nelze vyloucit, Ze jesté dojde k urcitému
vzestupu nemocnosti u starSich osob. Vyskyt chfipky bude pretrvavat i v dalsim obdobi, ale pravdépodobné by jiz nemélo dojit k vyznamnému nardstu poctu
nemocnych.



