Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
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NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
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EU/EHP 8. KT
Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni se nejméné v poloviné zemi postupné vraci k normalu.

Cirkulace viru chripky vykazuje klesajici trend ve vsech zemich EU/EHP. Stejné tak klesa pocet hospitalizovanych osob. Subtyp viru chfipky
A(H3) stale prevazuje nad subtypem A(H1)pdmO09. V rdmci sekvenace dominuje v pripadé A(H1)pdmO09 D.3.1 (5a.2a.1), v pripadé A(H3)
subklada K, nasledovana J.2 a J.2.4, vSechny spadaji do klady 2a.3a.1.

Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) zUstava zvysend, v nékterych zemich vykazuje pokles.

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 varianta NB.1.8.1 (Nimbus), ddle XFG.x - Stratus (v¢etné subvariant od ni odvozenych) a

BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven umrtnosti ze vSech pficin v KT 1 — 7 ve vSech vékovych skupindch,
posledni tydny ukazuji pokles od vrcholu v 2 KT.

Zdroj: erviss



EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
detekce SARI podle véku (c) v 8. KT 2026
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EU/EEA molekularni charakterizace virG chripky dle WGS — kumulativni data EU 8. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W08
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 7. a 8. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 8 Week 7 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 15 rates 17 rates Distribution 7 Baseline
{10 MEM) (10 MEM) of country 3 Low
MEM categories
ILI 20 rates 21rates 10 Baseline
{18 MENM) [19 MEM) B Low
2 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 19 21 Pooled 24%
[{median; IQR) {19; 7-33%)
RSV 18 20 10%
{B.B; 6.1-12%)}
SARS-CoV-2 17 19 2.5%
(2.4; 0.2-4.7%)
SARI rates in hospitals SARI 9 rates 12 rates Distribution 5 Baseline
{5 MEM) (&6 MEM) of country
MEM categories
SARI test positivity in hospitals Influenza T 11 Pooled 15%
(median; IQR) (4.8; 3-27%)
RSV 7 11 16%
{21; 13-21%)
SARS-CoV-2 8 10 11%
(1; 0-1.1%)
Intensity Influenza 23 24 Distribution of 4 Baseline
{country-defined) country gualitative S Low
categories 8 Medium
2 High
Geographic spread Influenza 22 23 Distribution of 2 Sporadic
{country-defined) country gualitative & Regional

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org
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szu ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 8. KT 2026
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Variant proportions (%)
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Objem sekvenovani v 6. a 7. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W06 to 2026-W07
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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
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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



https://www.erviss.org/
https://www.epicov.org/
https://www.ecdc.europa.eu/

SZU

Distribuce sledovanych variant v Evropé v 6. tydnu - 7. 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 6-7, 2026

Variant Classification® Reporting countries Detections Distribution {median and IQR)
BAZEE Vol 0 ] 0%

XFG VUM z 5 545 (50-73%¢)
NE.18.1 VUM 1 2 55 [d-14%)

BA32 VUM 0 0 0%

Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org



https://www.erviss.org/

7;217' puce varia

Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2
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Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v disledku cirkulace
virll chfipky a RSV. V Evropském regionu prevladd varianta NB.1.8.1 (Nimbus) - za posledni mésic
bylo zachyceno 25 sekvenovanych vzorkU. 20 sekvenovanych vzorkU bylo charakterizovdno jako
XFG (Stratus). Z variant odvozenych od XFG se 6 variant umistilo mezi top 20 nejéetnéjsimi
variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG, XFG.1.1, XFG.3, XFG.3.4.1, XFG.5.1,
XFG.6.2). 15 sekvenovanych vzork( bylo charakterizovano jako BA.3 (Cikada). Z variant
odvozenych od BA.3 se 7 variant umistilo mezi top 20 nejéetnéjSimi variantami v Evropském
regionu (konkrétné varianty: BA.3, BA.3.2.2, RE.1.1.1, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2 a RE.2.4). Varianty
BA.3, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.
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SZU

V 9. KT vidime pres setrvaly pokles nadale pretrvavajici vysokou
cirkulaci vira chfipky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu
A klesl na 23,7 %. U subtypovanych vzork( stale mirné prevazuje A/H3
nad A/H1pdm. Virus chfipky typu B byl detekovan ve dvou pripadech.
Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 556 pfipad( chfipky
typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 277 vzorku. V 53
pripadech byl urc¢en subtyp A/H1pdm, v 224 pripadech subtyp A/H3.
Do popredi se dostava respiracni syncytiadlni virus (RSV), kdy podil
pozitivnich detekci po prudkém vzestupu stoupa jen mirne, ze 42 %

v 8. KT na témér 45 % v 9. KT.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje necelé 6,4 % podilu
pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisa mezi 2
a6 %.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (9 %), zvySenou miru cirkulace

detekujeme u sezénnich koronavirli — 2,6 % (NL63, IC43, 229E, HKU1) a

virl parainfluenzy (3,8 %).

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, 9. KT 2026

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

Detekce viru

Celkovy pocet vysetreni:

AH pdm
AH,
HRSV

HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

6.
169
1
22
2
80
7
8

24
36

10
25
388
1217

1605

Podil
43,6%
0,3%
5,7%
0,5%
20,6%
1,8%
2,1%
0,0%
0,0%
0,5%
6,2%
9,3%
0,0%
0,5%
2,6%
6,4%
24,2%

7.  Podil
116 33,1%
3 0,9%
10 2,9%
0,0%

107 30,6%
6 1,7%
12 3,4%
2 0,6%

1 0,3%

6 1,7%

7 2,0%
31 8,9%
1 0,3%

1 0,3%
22 6,3%
25 7,1%
350 21,4%

1289
1639

8. Podil 9.

73 232% 37

00% 1

9 29% 2

0,0% 2

132 42,0% 70

5 1,6% 1

13 41% 6

1 03% 1
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5  1,6% 3
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0,0% 2
0,0%
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17 5,4% 3

314 20,9% 156
1190 716
1504 872

podil
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0,6%
1,3%
1,3%
44,9%
0,6%
3,8%
0,6%
0,0%
1,9%
2,6%
9,0%
1,3%
0,0%
6,4%
1,9%
17,9%

Kumulativné od 36.KT
3279

53
224
14
599
129
269
26
58
29
190
1059
13
32
1264
329
7567
27148

34715

Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

A bez dalsi subtypizace
B
Celkem

6.

Podil

192 49,5%

2
194

0,5%
0,5

7.  Podil
129 36,9%
0 0,0%
129 0,369

8. Podil 9.
82 26,1% 40
0 0,0% 2
82 10,2611 42

podil
25,6%
1,3%
26,9%

Kumulativné od 36.KT

3556
2
3558
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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



¢/§zu EU/EEA virus chfipky: vakcinalni kmeny pro sezénu 2026/27

Vakciny pripravované na kurecich embryich
A/Missouri/11/2025 (H1IN1)pdmO9-like virus (EPI_ISL_20066835);
A/Darwin/1454/2025 (H3N2)-like virus (EPI_ISL_20260622); and
B/Tokyo/EIS13-175/2025 (B/Victoria lineage)-like virus (EPI_ISL 20373028);
Zdroj: DOI: 10.55876/0is8.260227xc

Vakciny pripravované na bunécnych kulturach, rekombinantni vakciny hebo NA vakciny
A/Missouri/11/2025 (H1N1)pdmQ9-like virus (EPI_ISL _20077100);
A/Darwin/1415/2025 (H3N2)-like virus (EPI_ISL 20237761); and
B/Pennsylvania/14/2025 (B/Victoria lineage)-like virus (EPI_ISL_20077099).
Zdroj: DOI: 10.55876/9is8.260227xs

13
Zdroj: https://gisaid.org/, https://cdn.who.int/media/docs/default-source/cvv-northern-hemisphere-2026-2027/a(h1n1)pdm09---egg-derived.pdf?sfvrsn=c8fe8c22_5
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Zoonotické viry chripky: A/H1N1v, HPAI A/H5N1, virus chfipky typu D

* Detekce viru A/H1N1v prasedi chfipky u ¢lovéka ve Spanélsku: Promedmail informuje o nedavném zachytu praseéi chiipky
typu A (H1N1) u pacienta v katalanské provincii Lleida, ktery byl detekovan v ramci sentinel surveillance v lednu 2026.
PrestozZe je nakazeny v dobrém zdravotnim stavu a nebyl v kontaktu s hospodarskymi zviraty, urady vcéetné Svétové
zdravotnické organizace nyni provéruji, zda Slo o skute¢nou infekci, nebo o pouhou kontaminaci vzorku. Odbornici
zdUraznuiji, Ze se jedna o velmi vzacny a ojedinély pripad, ktery nepredstavuje riziko pro Sirokou verejnost ani nevykazuje
znamky Sifeni v okoli nemocného. Souvisejici védecka data potvrzuji, ze ackoliv se tyto viry mohou na ¢lovéka prenaset,
jejich schopnost prenosu mezi lidmi zUstava historicky velmi omezend. Celd situace zaroven demonstruje vysokou
efektivitu Spanélskych kontrolnich systému pfi sledovani respiracnich onemocnéni. Tento incident je v zemi teprve ¢tvrtym
zaznamenanym pripadem tohoto druhu od roku 2009.

* Virus ptaci chripky H5N1 byl potvrzen u rypousi severnich v kalifornském statnim parku, na pobrezi Kalifornie, kde obvykle
zimuje a rodi mladata 3 500 rypousi severnich. Védci virus detekovali u odstavenych mladat a néktera zvirata uhynula.
Védci vysetruji zdroj ohniska nakazy a zvirata monitoruiji. Verejny pristup do parku byl omezen a urednici doporucuji
opatrnost, aby se zabranilo Sifeni viru.

* Publikace Sanders CG, Liu M, Fusco JA, et al. Efficient replication of influenza D virus in the human airway underscores
zoonotic potential. bioRxiv. 2026. https://doi.org/10.64898/2026.02.07.704474 naznacuje, Ze virus chfipky typu D bézné
cirkulujici u prezvykavcl se mlze prenést i na ¢lovéka.
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 9. KT 2026 a EU/EHP 8. KT

EU/EHP 8. KT

Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respira¢niho onemocnéni se nejméné v poloviné zemi postupné vraci k normalu.

Cirkulace viru chripky vykazuje klesajici trend ve vsech zemich EU/EHP. Stejné tak klesa pocet hospitalizovanych osob. Subtyp viru chiipky A(H3) stale prevazuje nad subtypem
A(H1)pdmO09. V ramci sekvenace dominuje v pfipadé A(H1)pdmO09 D.3.1 (5a.2a.1), v pripadé A(H3) subklada K, nasledovana J.2 a J.2.4, vSechny spadaji do klady 2a.3a.1.
Cirkulace respirac¢niho syncytialniho viru (RSV) zGstava zvysena, v nékterych zemich vykazuje pokles.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 z(istdva nizkd ve vSech vékovych skupindch a pocet hospitalizaci v diisledku SARS-CoV-2 je v soucasnosti omezeny. V ramci sekvenace dominuje
varianta varianta NB.1.8.1 (Nimbus), ddle XFG.x - Stratus (v€etné subvariant od ni odvozenych) a BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) hlasi zvySenou Uroven umrtnosti ze vSech pficin v KT 1 — 7 ve vSech vékovych skupindch, posledni tydny ukazuji pokles od vrcholu
v 2 KT.

Virologicka surveillance CR 9. KT:

V 9. KT vidime pres setrvaly pokles naddle pretrvavajici vysokou cirkulaci viri chfipky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chiipky typu A klesl na 23,7 %. U subtypovanych vzorkd
stale mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chfipky typu B byl detekovan ve dvou pripadech.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 556 pripadl chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 277 vzork(. V 53 pripadech byl urc¢en subtyp A/H1lpdm,
v 224 pripadech subtyp A/H3.

Do popredi se dostdva respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich detekci po prudkém vzestupu stoupd jen mirné, ze 42 %

v 8. KT na témér 45 % v 9. KT.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje necelé 6,4 % podilu pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisa mezi 2 a 6 %.

Dalsimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (9 %), zvySenou miru cirkulace detekujeme u sezénnich koronavirli — 2,6 % (NL63, IC43, 229E, HKU1) a virQ parainfluenzy (3,8 %).

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

Ptaci chfipka: USA hlasi detekci u odstavenych mladat rypoust severnich na pobfezi Kalifornie. Jednd se o vyskyt na zimovisti. Kde se obvykle zdrzuje pfiblizné 3 500 ks zvifat.
Praseci chfipka — jeden pfipad A/H1IN1v detekovan ve Spanélsku v ramci sentinel surveillance, jedna se o nekomplikovany pribéh.

Epidemicka situace CR 9. KT:

V 9. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1364 na 100 000 obyvatel, co? pfedstavuje dalsi pokles o necelych 5 % v porovnani s
predchozim tydnem. Pocty nemocnych klesaji ve vSech vékovych skupinach s vyjimkou déti do péti let. Nejvyssi nemocnost ARI je hldsena z Plzeriského kraje, nicméné celkova
nemocnost ARI v Ceské republice se jiz pohybuje na hodnotéach obvyklych pro dané roéni obdobi.

| u chtipkovych onemocnéni (ILI) se nemocnost vyrazné snizuje, v 9. tydnu o vice nez 27 %. Pokles nemocnosti ILI je evidovan ve vSech krajich.

SARI: V aktualni chfipkové sezoné bylo do 27. 2. 2026 hldseno celkem 379 klinicky zdvaZznych pfipad( chfipkové infekce vyZadujici hospitalizaci v reZimu intenzivni péce, z nichz
133 osob nasledklm infekce podlehlo.



