Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 16/02/2026

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 6. KT
Pocet pacientll v primarni péci s ptiznaky respiracniho onemocnéni zlistava ve vétsiné zemi zvyseny, coz naznacuje rozsahlou cirkulaci
respiracnich virll ve vétsiné zemi EU/EHP.

Cirkulace viru chtipky klesa. Presto zUstava chripka A(H3), nasledovana A(H1)pdm09 dominantnim patogenem.
S poklesem cirkulace viru chripky se rovnéz snizil pocCet hospitalizovanych osob. Nejvétsi podil tvorili dospéli ve véku 65 let a starsi.

Cirkulace respirac¢niho syncytidlniho viru (RSV) zUstava zvySend a nadale roste, pricemz zacatek sezény RSV zacind pozdéji nez v
predchozich dvou sezénach. Hospitalizace vykazuji celkové rostouci trend, pricemz nejvice hospitalizaci tvori déti mladsi péti let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizkd ve vSech vékovych skupindch a pocet hospitalizaci v disledku SARS-CoV-2 je v soucasnosti ve
srovnani s chfipkou a RSV omezeny.

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven umrtnosti ze vsech pri€in, a to jak celkové, tak i u osob starsich 45 let.

Zdroj: erviss



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chtipky 6. 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 ) ILIfARI virolegical surveillance in primary care - weekly test positivity ( b ) SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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Weekly influenza virus detections by genetic clade and subtype
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400 A(H3) B/ Vie
3504 3504
300 3004
250 250
200 200
1504 1504
100 I 100+
504 I 504
-l_l— e I i Il
L =L = L T : : : :
o 5 o s 0 5 0 B
A o e 40 P P A
oy A O 4 A N oy oy
v h I k 4 h k o . o h Ve k
Prehled sekvenovanych kmenu viru chripky
Subtype distribution Subdade distribution
Subtype N k] Subclade N %
A{H1}pdm03 1822 1z 53.221|D.3.1) 1790 98
3.3,
52.22.1{0) 25 1
522a(C.19.3) & 0.3
AlHI) 2540 58 7a3a 1K) 2293 a0
223a.1(1.3) 175 7
22.3a1(1.2.4) £ 1
7a321(12.7) 24 0.9
223a1()) 13 05
B/Vic 13 04 V1A 3a.2[C5.6) 3 47
V1A 3a 2[{C561) 4 21
V1A 3a2[C5.1) 3 16
V14 3a.2{C 5) 2 11
V1A3a.2{C5.7) 1 5

AHLjpdmdS 3a.2a{C.1.9.3) AfHungary/286/2024
A[HLypdmdS 5a.2a.1{D) AfVictoriafdB97,2022
AHLjpdmdS 3a.2a.1{0.5.1) AfMEEsouri/11/2025
A{H3) Za.3a.1()) A/Thadand 82022

A[H3) Za.Fa 1{).2) AfCroatia/i01368V/2023
A{H3) Z2a.3a.1{).2) AH3/MNetherlands 1DEES 2024

A[H3) Za.3a 1{1.2.4) AfSingapore/GP202368/3024

A{H3)
B{Wic)
B{Wic)
B{Wic)
BWic)

B{Wic)

2a.3a 10K) A/Norway/B7E5/2025
WiA3a.2{C.5) B/Stockholm/3/2022
WiA.3a.2{C.5.1) B/Catalonia/2375261N5/2023
WiA.3a.2(C.5.6) B/Swilzerland /32973024
ViA3a.2{C.5.6.1) B/ENG/120/2025

Wi1A.3a.2{C.5.7) B/Gresce/55059/2024



EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI piehled v 5. KT a 6. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week & Week 5 Deescription Valua
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 16 rates 18 rates Distribution & Baseline
(10 MEM) {10 MEM) of country 3 Loww
IMEM catzgories 1 Medium
LI 20 rates 21 rates 5 Baseline
(18 MEN) (19 MEM) S Low
7 Medium
1 High
ILIfARI test positivity in primary care Influenza 13 21 Pooled 30%
{median; IQR) (37; 21-52%)
RSV 18 20 12%
[9.9; 5.7-145%6)
SARS-Col-2 16 13 3.3%
[4.8; 1.4-7.63¢)
SARI rates in hospitals SAR 10 rates 12 rates Distribution 4 Baseline
{5 BMEM) {6 MEM) of country 1 Low
IEM categories
SARI test positivity in hospitals Influenza o 11 Pooled 27%
{median; IQR) (19; 8—37%)
RSV 10 12 145
[15; 11-25%)
SARE-Col-2 9 10 12%
[0.8; 0-1.53%)
Intensity Influenza 22 24 Distribution of 3 Baseline
[country-defined) country qualitative S Low
categories 10 Medium
3 High
1 Very high
Geographic spread Influenza 21 23 Distribution of 1 Sporadic
[country-defined) country qualitative 3 Regional
cEtegories 17 Widespread

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 6. KT 2026
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Geographical spread of influenza 2026-W06

Geographical spread of influenza 2026-W06
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Dendrogram — fylogeneticka sekvenacni analyza chfipek A HIN1 segmentu HA (ovliviiujicimu

vstup patogenu do buriky) podle 93% podobnosti zakotvena k referenénimu kmenu

A/Hungary/286/2024 | pdm09|6B.1A.5a.2a|EPI3747984 (11 vzorkU + 2 vakcinalni kmeny, pro

jizni polokouli dvojité ohraniceni a 1 referenéniho kmenu)

A/Hungary/286/2024|pdm09|6B.1...

ANVictoria/4897/2022|pdm09|6B...

Dendrogram - fylogeneticka sekvenacni analyza chripek A H3N2 segmentu HA (ovliviiujicimu
vstup patogenu do bunky) podle 93% podobnosti zakotvena k referen¢nimu kmenu
A/Thailand/8/2022]||3C.2alb.2a.2a.3a.1|EPI12178977 (25 vzork( + 2 vakcinalni kmeny, 1
referencni kmen pro subkladu K a 3 referenc¢nich kmen)
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Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Distribution of 2-weekly country variant proportions
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Objem sekvenovani v 4. a 5. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W04 to 2026-W05
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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Variants of Interest (VOI)
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact  Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
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
D339H, (6-8)
R403K,
V445H,
G446S,
N4500,
L452W,
N481K,
483del,
E484K,
F4g6P
. L] L]
Variants under monitoring
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184sS, n/a No evidence No No Community
A435S, evidence evidence
K478l
| Omicron XFG | n/a S31P n/a No evidence No No Dominant
K182R, evidence evidence
K444R,
N487D,
T5721
Omicron BA.3.2 South Africa (1) November No evidence No No Community
2024 evidence evidence

Count

Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/

European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 30 January 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 4. tydnu - 5. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Prehled sekvenovanych variant SARS-CoV-2

SARS-CoV-2 variant distribution, weeks 4-5, 2026

BA.2.26 Vol 1 1
NBE.13.1 VUM 2 S EJ
XFG VUM 2 12
BA32 VUM o o

Zdroje:

ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 16. 1. - 16. 2. 2026

Severni Amerika 16. 1. - 16. 2. 2026

Asie 16. 1. - 16. 2. 2026
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— A 12 Y [Focaeiml A2 Y A12Y
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 396 1462 54
BA.3.x (Cikada) XFG 71 277 2
[ 1 NB.1.8.1 (Nimbus) XFG.3 8 24 0
[ 1 XFG.x (Stratus) XFG.3.4.1 15 96 3
NB.1.8.1 37 56 6
BA.3 19 1 0
RE.2 8 2 0
RE.2.2 9 1 1
PQ.2 18 212 10

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 10
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Vyskyt viru SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v dusledku vyssiho
vyskytu chfipek. V Evropském regionu prevlada XFG (71 vzorku) a jeji subvarianty. Tyto varianty
fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). U varianty NB.1.8.1 (Nimbus) bylo v poslednim
mésici 37 zachycenych vzorka. Varianta BA.3 (Cikdda) byla zachycena u 19 vzorkd, z variant
odvozenych od BA.3 se 8 variant umistilo mezi top 20 nej¢etnéjsich variant v tomto regionu
(konkrétné varianty: BA.3, BA.3.2.2, RE.1.1.1, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2, RE.2.2.1 a RE.2.2.3). Varianty
BA.3, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty podle WHO i ECDC.
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V 7. KT predstavuje virus chfipky typu A stale dominuijici respiracni
patogen, avSak podil detekci klesa na 38 %. U subtypovanych vzorkd
stale mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chfipky typu B nebyl v
minulém tydnu detekovan.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 411 pfipad0 chfipky
typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 260 vzorku. V 52
pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm, ve 208 pfipadech subtyp A/H3.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupl na 5,2 %, coz mlze byt dano
nekompletnimi daty.

Podil pozitivnich detekci RSV naddle stoupa a dosahuje témér 30 %
(29,7 %). Tato data naznacuji nastup epidemické viny RSV.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (8,6 %).

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

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetreni:

A

A H,pdm
AH,

B

HRSV
HAdV
HPIV

HV

MP
HMPV
CoV

HRV
hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

4.
228
13
25

AR, NO

20

12
375
1430

1805

Podil
60,8%
3,5%
6,7%
0,0%
8,3%
1,6%
0,5%
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Virologicka surveillance — detekce viru
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ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 7. KT 2026
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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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Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty
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Ptaci chripka: A/H5N1

* Z0O0 Praha ohlasila vyskyt ptaci chripky u nékolika druh( ptakd. Pro pracovniky ZOO, veterindre a navstévniky ZOO zatim
vyskyt viru A/H5N1 nepredstavuje vysokeé riziko, presto jsou vSechny osoby, které byly ¢i mohly byt v kontaktu pod
dohledem lékar( (KHS ve spolupraci s praktickym Iékarem).

* V pfipadé suspektni ndkazy budou po dohodé KHS a SZU vzorky zaslany k vy$etfeni do NRL pro chfipku a nechfipkova
virova respiracni onemocnéni.

* Pro navstévniky ZOO nepredstavuje onemocnéni ptak( prakticky Zadné riziko. V pripadé jakychkoli obav se mohou nahlasit
na KHS Praha pripadné informovat svého praktického lékare. NRL opét potvrdi ¢i vylouci ndkazu.



ﬁ;z., Mpox

* Introdukce MPXv Ib na komorské ostrovy predstavuje pro tuto ostrovni zemi zdravotni krizi. V lednu 2026 zde byl oficidlné
vyhlasen stav nouze kvuli Sifeni opicich nestovic. Nakaza se na ostrovy rozsitila prostfednictvim ndmorni dopravy z
Madagaskaru, pricemz prvni potvrzené pripady byly identifikovany u cestujicich z pfistavu Mahajanga. Mistni urady
zaznamenaly ohniska na ostrovech Ngazidja a Anjouan, coz vedlo k okamzité izolaci infikovanych osob ve specializovanych
centrech. Situace je vazna zejména kvili podezreni na komunitni prenos, ktery mohl vzniknout primym kontaktem s
nakazenymi. Vlada proto apeluje na maximalni ostrazitost a mobilizuje zdravotnické slozky k zastaveni dalsiho Sifeni viru.

Zdroj: Promedmail.org

* Druhy pfipad zachytu rekombinantniho viru MPXv Ib x Ilb hlasi Indie, prvni zachyt byl potvrzen ve Spojeném Kralovstvi

koncem roku 2025.
Zdroj : https://www.who.int/emergencies/disease-outbreak-news/item/2026-DON595



SZU

7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 7. KT 2026 a EU/EHP 6. KT

EU/EHP 6. KT

Pocet pacientd v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni zlistava ve vétsiné zemi zvyseny, coz naznacuje rozsahlou cirkulaci respiracnich vir( ve vétsiné zemi EU/EHP.
Cirkulace viru chripky klesa. Presto zUstava chfipka A(H3), nasledovand A(H1)pdmO09 dominantnim patogenem.

S poklesem cirkulace viru chfipky se rovnéz snizil pocet hospitalizovanych osob. Nejvétsi podil tvorili dospéli ve véku 65 let a starsi.

Cirkulace respirac¢niho syncytialniho viru (RSV) z(stava zvySend a nadale roste, pricemz zacatek sezény RSV zacina pozdéji nez v predchozich dvou sezénach. Hospitalizace vykazuji
celkové rostouci trend, pficemz nejvice hospitalizaci tvori déti mladsi péti let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizka ve vSech vékovych skupinach a pocet hospitalizaci v dlisledku SARS-CoV-2 je v soucasnosti ve srovnani s chfipkou a RSV omezeny.
EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven umrtnosti ze vSech pricin, a to jak celkové, tak i u osob starsich 45 let.

Virologicka surveillance CR 7. KT:

V 7. KT predstavuje virus chripky typu A stale dominujici respiracni patogen, avsak podil detekci klesa na 38 %. U subtypovanych vzork( stdle mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm.
Virus chfipky typu B nebyl v minulém tydnu detekovan.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 411 pripadu chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 260 vzork(. V 52 pripadech byl urc¢en subtyp A/H1lpdm,
ve 208 pripadech subtyp A/H3.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupl na 5,2 %, coz mlze byt ddno nekompletnimi daty.

Podil pozitivnich detekci RSV naddle stoupd a dosahuje témér 30 % (29,7 %). Tato data naznacuji ndstup epidemické viny RSV.

Dalsimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (8,6 %).

Celkovy pocet hlasenych detekci v non- sentinelové surveillance se sniZuje.

Epidemicka situace CR 7. KT:

V 7. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respira¢nich infekci (ARI) Grovné 1497 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje pokles o 2,4 % v porovnani s predchozim
tydnem. Aktudini nemocnost se s mirnymi vykyvy pohybuje nadale na relativné vysokych hodnotach ve viech sledovanych vékovych skupinach. Epidemické $ifeni ch¥ipky v CR
stale jesté probiha. Nejvyssi nemocnost ARl je nadale hlasena z Moravskoslezského kraje.

V aktualni chripkové sezoné bylo do 13. 2. 2026 hlaseno celkem 331 klinicky zavaznych pfipadd chiipkové infekce vyZzadujici hospitalizaci v reZimu intenzivni péce, z nichz 112
osob nasledkim infekce podlehlo.

Ptaci chfipka: Detekce viru ptaci chripky A/H5N1 v ZOO nepredstavuje riziko pro navstévniky, riziko pro zaméstnance a veterinare je nizké, situace je monitorovana KHS ve
spolupraci s NRL
MPXV (mpox): introdukce viru MPXV Ib na Komorské ostrovy predstavuje pro tento stat riziko. Indie hldsi druhy pfipad zachytu rekombinanty MPXV Ib a llb.



