Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 23/02/2026

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

EU/EHP 7. KT
Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni zUstava ve vétsiné zemi zvyseny, coz naznacuje pretrvavajici cirkulaci
respiracnich virlQl ve vétsiné zemi EU/EHP.

Cirkulace viru chripky pres klesajici trend zlstava nadale zvySena. Presto zUstdva chripka 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. V ramci sekvenace dominuje v pfipadé HIN1pdm D.3.1 (5a.2a.1), v pripadé H3N2 subklada K, nasledovand J.2 a J.2.4, vSechny
spadajici do klady 2a.3a.1.

Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) zUstava zvySend a nadale roste. Hospitalizace vykazuji celkové rostouci trend, pficemz
nejvice hospitalizaci tvori déti mladsi péti let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstdva nizka ve vSech vékovych skupinach a pocet hospitalizaci v disledku SARS-CoV-2 je v soucasnosti
omezeny. V ramci sekvenace dominuje varianta XFG.x - Stratus (v€etné subvariant od ni odvozenych), dale varianta NB.1.8.1 (Nimbus)

A BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven umrtnosti ze vSech pficin, a to jak celkové, tak i u osob starSich 65 let.

Zdroj: erviss



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chtipky 7. 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 ) ( b ) SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity

ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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Weekly influenza virus detections by genetic clade and subtype
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Genetically characterised influenza virus distribution, week 40, 2025 to week 7, 2026
Subtype distribution Subclade distribution
Subtype N % Subclade N %
AjH1)pdm03 2221 41 5a.22.1{D3.1) 2189 99
5a.22.1(0) 25 1
52.23(C.1.9.3) 6 03
AfH3) 3238 59 22.33.1(K) 2906 90
2a3aiil?) 733 7
2a.3a.1{1.2.4) 56 2
22.2a.1{1.2.2) 26 0.8
2a3a1fl) 17 05
BfVic 19 03 V1A 3a.2(C5.6) 9 47
V1A 3a.2(C5.6.1) 4 21
V1A 3a.2(C5.1) 3 16
W14 3a.2(C5) 2 11
V1A 3a.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
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23.33.1{2.2) AH3MNetherlands1DEES/2024
Za.3a. 1{1.2.4) AfSingaporeGPI0236/3024
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 6. KT a 7. KT 2026

Key indicators in week 7, 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 7 Week 6 Description Value
ILIfARI consultation rates in primary care ARI 13 rates 18 rates Distribution 3 Baseline
{8 MEM) (10 MEM) of country 4 Low
MEM catsgories 1 Medium
LI 18 rates 22 rates 5 Baseline
(16 MEM) (20 MEM) T Low
4 Medium
ILIfARI test positivity in primary care Influsnza 17 21 Pooled 25%
{median; IQR) (33; 19-483%)
RSV 1& 20 9.55%
[9.1; 5.4-13%)
SARS-Col-2 15 13 2.7%
{2.6; 1.2-7.5%)
SAR| rates in hospitals SAR 10 rates 12 rates Distribution 5 Baseline
15 MEM) 6 MEM) of country
MEM cat=gories
SAR| test positivity in hospitals Influsnza L] 11 Pooled 22%
{median; IQR) [11; 3.6-265)
RSV 9 12 17%
[15; 13-24%)
SARE-CoV-2 2 11 16%
|0.8; 0.4-2.3%)
Intansity Influsnza 21 25 Distribution of 2 Baseline
(country-definad) country gualitative 7 Lowe
categories 9 Medium
3 High
Geographic spread Influenza 20 24 Distribution of 3 Regional
[country-defined) country qualitative 17 Widespread

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org
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szu ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 7. KT 2026

Intensity of influenza activity 2026-W07 Geographical spread of influenza 2026-W07
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Dendrogram — fylogeneticka sekvenacni analyza viru chfipky A HIN1pdm segmentu HA
(ovliviujicimu vstup patogenu do burky) podle 93% podobnosti zakotvenad k referenénimu
kmenu A/Hungary/286/2024 | pdm09|6B.1A.5a.2a|EPI3747984 - 11 vzork( + 2 vakcinalni
kmeny (pro jizni polokouli - dvojité ohranic¢eni) a 1 referenc¢niho kmenu)

[A/Thailand/8/2022(3C.2a1b.2a... |

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

[AfCroatia/TU136RVIZ023[3C Za... |

| AVictoria/4897/2022|pdm09]6B...

_r 5a.2a.1_3900_25/2025-11-19
— A/Missouri/11/2025|pdm09|6B.1...

e vzorkd s listopadovym,
rosincovym a lednovym datem
dbéru bylo osekvenovano 11

—— [A/Lisboa/216/2023||3C.2a1b.2a... |
——— A/Netherlands/10685/2024]/3C...

—_A/Singapore/GP20238/2024[|3C...

4274_25|).2.4/2025-12-15
4101_25|.2.4/2025-11-25
4096_25|J.2.4/2025-12-05

zork(. Ve vsech zverejnénych
nalyzovanych vzorcich byla
achycena linie

dmO09|6B.1A.5a.2a.1, ktera je
logeneticky nejblize vakcindlnimu
menu pro jizni polokouli, coZ
ypovida o velmi dobré predikci:
/Missouri/11/2025|pdm09|6B.1A.5
.2a.1|EPI14715488.
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Dendrogram - fylogeneticka sekvenacni analyza viru chripky A H3N2 segmentu HA (ovliviujicimu
vstup patogenu do bunky) podle 93% podobnosti zakotvena k referen¢nimu kmenu
A/Thailand/8/2022||3C.2alb.2a.2a.3a.1|EPI2178977 - 25 vzorkud + 2 vakcinalni kmeny (pro jizni
polokouli - dvojité ohraniceni), 1 referencni kmen pro subkladu K a 3 referen¢ni kmeny

Ze vzork( s listopadovym a prosincovym
datem odbéru bylo osekvenovano 25 vzorkd.
V analyzovanych vzorcich byly zachyceny linie:
3C.2alb.2a.2a.3a.1/Ka
3C.2alb.2a.2a.3a.1/).4.2.

Linie 3C.2alb.2a.2a.3a.1/K je fylogeneticky
nejblize referenénimu kmenu pro subkladu K:
A/Norway/8765/2025|3C.2alb.2a.2a.3a.1/K|
EP14742502. Kromé subklady K byla u 8
vzorkl zachycena subklada J.4.2.

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)
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Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W05 to 2026-W06
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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,
F486P
. 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  (r) November No evidence No No Community
2024 evidence evidence

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/

Count

Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
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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 5. tydnu - 6. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2
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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 SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v disledku cirkulace viru ® XBB11611
chripky. V Evropském regionu prevlada varianta XFG (Stratus) - za posledni mésic bylo zachyceno 55 @ XBe1.16
vzorkl. Z variant odvozenych od XFG se 5 z nich umistilo mezi top 20 nejéetnéjSimi variantami v o xeed
tomto regionu (konkrétné varianty: XFG, XFG.3, XFG.3.4.1, XFG.3.30.1 a XFG.5.1). U varianty : Ezz
NB.1.8.1 (Nimbus) bylo v poslednim mésici detekovdno 31 vzorku. 12 sekvenovanych vzork( bylo = ras
charakterizovani jako BA.3 (Cikada). Z variant odvozenych od BA.3 se 7 z nich umistilo mezi top 20 8 2
nej¢etnéjSimi variantami v tomto regionu (konkrétné varianty: BA.3, BA.3.2.2, RE.1.1.1, RE.2, [® neie1 |
RE.2.1.1, RE.2.2 a RE.2.2.5). Varianty BA.3, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty 8 nNBaT
(VUM) podle WHO i ECDC. ® Leaia

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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SZU

V 8. KT vidime pres setrvaly pokles nadale pretrvavajici vysokou
cirkulaci vira chfipky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu
A klesl na 30 %. U subtypovanych vzork( 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 3 500 pfipad( chfipky
typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 272 vzorki. V 52
pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm, v 220 pfipadech subtyp A/H3.
Do popredi se dostava respiracni syncytidlni virus - RSV, kdy podil
pozitivnich detekci jiz 4. tydnem pomérné strmé stoupa. Nyni
predstavuje témér 45% pozitivnich detekci.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje necelé 2 % podilu
pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisa mezi 2
a5 %.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (5,2 %), zvySenou miru cirkulace
detekujeme u sezénnich koronavir(i (NL63, 1C43, 229E, HKU1) ty
predstavuji 7,5 % pozitivnich detekci.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non- sentinelové surveillance se
snizil oproti vrcholu chfipkové epidemie, 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, 8. KT 2026

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT) 5. Podil 6. Podil 7. Podil 8. podil

Detekce viru A 210 55,4% 169 43,6% 116 33,1% 57 26,9%
AH;pdm 10 2,6% 1 0,3% 3 0,9% 0,0%
AH, 9 2,4% 22 57% 10 2,9% 7 3,3%
B 3 0,8% 2 0,5% 0,0% 0,0%
HRSV 51 13,5% 80 20,6% 107 30,6% 95 44,8%
HAdV 11 2,9% 7 1,8% 6 1,7% 2 0,9%
HPIV 6 1,6% 8 2,1% 12 3,4% 6 2,8%
HV 2 0,5% 0,0% 2 0,6% 1 0,5%
MP 1 0,3% 0,0% 1 0,3% 1 0,5%
HMPV 7 1,8% 2 0,5% 6 1,7% 2 0,9%
CoV 5 13% 24 6,2% 7 2,0% 16 7,5%
HRV 30 79% 36 93% 31 8,9% 11 5,2%
hBoV 0,0% 0,0% 1 0,3% 0,0%
EV 0,0% 2 0,5% 1 0,3% 0,0%
SARS-CoV-2 13 34% 10 2,6% 22 6,3% 4 1,9%
SM 21 55% 25 6,4% 25 7,1% 10 4,7%
pozitivni 379 23,9% 388 24,2% 350 21,4% 212 18,5%
negativni 1206 1217 1289 936

Celkovy pocet vysetieni: 1585 1605 1639 1148

Kumulativné od 36.KT
3226

52
220
12
492
125
256
25
56
23
185
1028
11
32
1247
319
7309
26178

33487

Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT) 5. Podil 6. Podil 7. Podil 8. podil
A bez dal3i subtypizace 229 60,4% 192 49,5% 129 36,9% 64 30,2%
B 3 0,8% 2 0,5% 0 0,0% 0 0,0%
Celkem 232 0,612 194 0,5 129 0,3686 64 30,2%

Kumulativné od 36.KT
3498
2
3500
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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



SZU

7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 8. KT 2026 a EU/EHP 7. KT

EU/EHP 7. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni z(stdva ve vétsiné zemi EU/EHP zvySeny, coZ naznacuje pretrvavajici cirkulaci respiracnich vir(.
Cirkulace viru chripky pres klesajici trend z(stdva naddle zvySend. Presto z(stdva chripka A(H3), nasledovana A(H1)pdm09 dominantnim patogenem.

S poklesem cirkulace viru chfipky se rovnéz snizil pocet hospitalizovanych osob. Nejvétsi podil tvorili dospéli ve véku 65 let a starsi. V rdmci sekvenace dominuje v pfipadé
HI1IN1pdm D.3.1 (5a.2a.1), v ptipadé H3N2 subklada K, nasledovana J.2 a J.2.4, vSechny tfi spadaji do klady 2a.3a.1.

Cirkulace respiracniho syncytidlniho viru (RSV) zUstava zvySena a nadale roste. Hospitalizace vykazuji celkové rostouci trend, nejvice hospitalizaci tvori déti mladsi péti let.
Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizkd ve vsech vékovych skupinach a pocet hospitalizaci v disledku SARS-CoV-2 je v soucasnosti omezeny. V ramci sekvenace dominuje
varianta XFG.x - Stratus (v€etné subvariant od ni odvozenych), ddle varianta NB.1.8.1 (Nimbus) a BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven imrtnosti ze vSech pricin, a to jak celkové, tak i u osob starsich 45 let.

Virologicka surveillance CR 8. KT:

V 8. KT vidime pres setrvaly pokles naddle pretrvavajici vysokou cirkulaci virli chfipky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A klesl na 30 %. 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 3 500 pripadl chripky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 272 vzorkd. V 52 pfipadech byl uréen subtyp A/H1pdm,
v 220 pripadech subtyp A/H3.

Do popredi se dostava respiracni syncytialni virus - RSV, jehoZ podil pozitivnich detekci jiz 4. tydnem pomérné strmé stoupd. Nyni predstavuje témér 45 % pozitivnich detekci.
Tato data naznacuji nastup epidemické viny RSV.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje neceld 2 % podilu pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisd mezi 2 % a 5 %.

Dalsimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (5,2 %), zvySenou miru cirkulace detekujeme u sezénnich koronaviri (NL63, IC43, 229E, HKU1), ty predstavuji 7,5 % pozitivnich detekci.

Ptaci chfipka: Detekce viru ptaci chipky A/H5N1 v prazské ZOO nepredstavuje riziko pro navstévniky. Riziko nakazy pro zaméstnance a veterinare je nizké. Situace je
monitorovana KHS ve spolupraci s NRL. Doposud nebyl potvrzen Zzadny pfipad prenosu viru na ¢lovéka.

Australie hlasi prvni detekci viru H5N1 na svém Uzemi, virus byl potvrzen v kolonii tu¢nak( na ostrové geograficky nalezejicim do Antarktické oblasti.

Epidemicka situace CR 8. KT:

V 8. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1423 na 100 000 obyvatel, co? pfedstavuje pokles téméF o 5 % v porovnani s pfedchozim
tydnem. Pocty nemocnych klesaji ve vSech vékovych skupindch s vyjimkou déti do péti let. Nejvyssi nemocnost ARI je hlaSena z Plzeriského a z Moravskoslezského kraje. Chfipka
je nadale hlavnim plGvodcem respiracnich onemocnéni, ale jeji aktivita se jiz pomalu snizuje.

V aktualni chripkové sezoné bylo do 20. 2. 2026 hlaseno celkem 358 klinicky zadvaznych pripadd chfipkové infekce vyZzadujici hospitalizaci v rezimu intenzivni péce, z nichz 125
osob ndsledkim infekce podlehlo.



