Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 9/03/2026
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EU/EHP 9. 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, vétsina
hospitalizovanych osob pro onemocnéni chfipkou je starsi 65 let. Subtyp viru chfipky A(H3) stale prevazuje nad subtypem A(H1)pdmO9.

Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) zUstava na vysoké urovni, prestoze v nékterych zemich vykazuje pokles. Hospitalizace v
souvislosti s onemocnén RSV klesaji vyjma déti do 5 let, kde se i nadale podili na vétsSiné hospitalizaci.

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), kterd vykazuje prekvapivé strmy vzestupny trend. ddle XFG.x -

Stratus (v€etné subvariant od ni odvozenych) a BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) vykazuje v poslednich tydnech klesajici trend ve vSech vékovych skupinach, a to po obdobi
nad ocekavani vysoké umrtnosti od 1. do 7. tydne roku 2026.

Zdroj: erviss



EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
detekce SARI podle véku (c) v 9. KT 2026

a) b)

ILI/&RI virological surveillance in primary care - weekly test positivity - SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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EU/EEA molekularni charakterizace vira chripky dle WGS — kumulativni data EU 9. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W02
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 8. a 9. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 3 Week 8 Description Value
ILfARI consultation rates in primary care ARI 15 rates 17 rates Diztribution 3 Baszline
(10 MEM) (10 MEM) of country 2 Low
IIEM categorias
LI 20 rates 21 rates 11 Baseline
(18 MEM) (19 MEM) & Low
1 Medium
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 20 19 Pooled 19%
(median; IR} (15; 4.6-35%4)
RSV 19 12 9%
[8.7; 5.2-13%)
SARS-CoV-2 13 17 2.9%
{4.5; 1.1-5.83)
S4RI rates in hospitals AR 10 rates 12 rates Diztribution 5 Baseline
|5 BMEN) {6 MER) of country
MIEM categories
SAR| test positivity in hospitals Influgnza Gl 10 Pooled 14%
(median; IOR) (3.4; 2—7.8%)
RSV 3 10 17%
(17; 12-29%)
SARS-CoV-2 8 10 11%
[0:5; 0—25)
Intensity Influenza 22 24 Distribution of 5 Baseline
(country-definad) country qualitative 12 Lowe
categories 4 Medium
1 High
Geographic spread Influenza 20 23 Distribution of 3 Sporadic
(country-defined) country qualitative 2 Local
categories 2 Regional
13 Widespread

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



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 9. KT 2026
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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 sekvenace v 7. a 8. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-WO07 to 2026-W08
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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

Count

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

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 7. tydnu - 8. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Maps of variant proportions, 2026-WO7 to 2026-W08
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Prehled sekvenovanych variant SARS-CoV-2

SARS-CoV-2Zvariant distribution, weeks 7-8, 2026

Variant Classification® Reporting countries e i ian {median and 1GR)
BA 285 VoI o o 0%

NB1B81 vum 1 10 62% [52-62%)

XFS VUM 1 3 333 (33383

3432 VUM o 0 0%
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Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 9. 2. - 9. 3. 2026
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Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v disledku
prevazujici cirkulace vira chripky a RSV. V Evropském regionu prevlada varianta NB.1.8.1
(Nimbus) - za posledni mésic bylo zachyceno 21 sekvenovanych vzork(. 8 sekvenovanych vzorki
bylo charakterizovano jako XFG (Stratus). Z variant odvozenych od XFG se 7 variant umistilo mezi
top 20 nejcetnéjsimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG, XFG.1.1,
XFG.3.4.1, XFG.5.1, XFG.6, XFG.6.2 a XFG.17.2). 13 sekvenovanych vzork( bylo charakterizovano
jako BA.3 (Cikada). Z variant odvozenych od BA.3 se 6 variant umistilo mezi top 20 nej¢etné;jsimi
variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.3, BA.3.2.2, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2.3 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 10. KT pokracuje pokles cirkulace vira chfipky typu A. Podil
pozitivnich detekci viru chfipky typu A klesl pod 10 % (8,7 %). U
subtypovanych vzork( stale mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm.
Virus chripky typu B nebyl v tomto KT detekovan.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 588 ptipad(
chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 280 vzork.
V 54 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm, v 226 pripadech subtyp
A/H3.

Do popredi se dostava respiracni syncytidlni virus (RSV), kdy podi
pozitivnich detekci nadale prudce stoupa na 60,3 %.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 3,7 % podilu
pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisd mezi
2 26 %.

DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (8,2 %), zvySenou miru
cirkulace detekujeme u sezénnich koronavird — 2,7 % (NL63, IC43,
229E, HKU1) a vira parainfluenzy (3,8 %). Zvysuje se podil detekci
metapneumoviru (HMPV) na 4,1 %.

Celkovy pocet hldasenych detekci v non- sentinelové surveillance se
snizil oproti vrcholu chfipkové epidemie i v porovnani s predchozimi 4
tydny, proto dochazi i k poklesu absolutnich hodnot v grafu na
nasledujici strané.

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

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 10. KT 2026

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:

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
73 23,2%
0,0%
9 2,9%
0,0%
132 42,0%
5 1,6%
13 4,1%
1 0,3%
3 1,0%
5 1,6%
17 5,4%
28 8,9%
0,0%
0,0%
11 3,5%
17 5,4%
314 20,9%
1190
1504

9. Podil
47 16,3%
0,3%
0,7%
2 0,7%
131  45,5%
3 1,0%
17 5,9%
1 0,3%
0,0%
7 2,4%
6 2,1%
36 12,5%
2 0,7%
1 0,3%
21 7,3%
11 3,8%
288 22,0%
1020
1308

Virologicka surveillance — detekce viru chripky

Kalendarni tyden (KT)

A bez dalsi subtypizace

B
Celkem

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

8.  Podil
82 26,1%
0 0,0%
82 0,261

9 Podil
50 17,4%
2 0,7%
52 0,1806

10. podil
19 8,7%
0,5%

0,9%

0,0%
132  60,3%
3 1,4%
7 3,2%
1 0,5%
1 0,5%
9 4,1%
6 2,7%
18 8,2%
0,0%

0,5%

3,7%

11 5,0%
219 20,6%

845
1064

Kumulativné od 36.KT
3308

54
226
14
792
134
287
27
59
42
198
1099
13
34
1283
348
7918
28297

36215

za Ctyri posledni KT

10. podil
22 10,0%
0 0,0%
22 10,0%

Kumulativné od 36.KT
3588
2
3590
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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

Poradni skupina, kterd se zucastnila setkani poradaného Globalnim programem WHO pro chfipku ve dnech 23. az 26.
unora 2026, vydala doporuceni ohledné sloZzeni vakcin proti chfipce pro pristi chripkovou sezdnu na severni polokouli k

27. unoru 2026.

Vakciny pripravované na kurecich embryich
A/Missouri/11/2025 (H1N1)pdmO09-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/gis8.260227xc

Vakciny pripravované na bunécnych kulturach, rekombinantni vakciny nebo NA vakciny
A/Missouri/11/2025 (H1N1)pdmO09-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/gis8.260227xs
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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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SZU

7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 10. KT 2026 a EU/EHP 9. KT

EU/EHP 9. 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, vétsina hospitalizovanych osob pro onemocnéni chripkou
je starsi 65 let. Subtyp viru chfipky A(H3) stale prevazuje nad subtypem A(H1)pdmO09.

Cirkulace respirac¢niho syncytialniho viru (RSV) z(stdva na vysoké urovni, prestoze v nékterych zemich vykazuje pokles. Hospitalizace v souvislosti s onemocnén RSV klesaji vyjma
déti do 5 let, kde se i naddle podili na vétSiné hospitalizaci.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizka ve vSech vékovych skupinach a pocet hospitalizaci v dlsledku SARS-CoV-2 je v sou€asnosti omezeny. V rdmci sekvenace dominuje
varianta varianta NB.1.8.1 (Nimbus), ktera vykazuje prekvapivé strmy vzestupny trend. dale XFG.x - Stratus (v€etné subvariant od ni odvozenych) a BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) po obdobi nad oéekdvani vysoké imrtnosti od 1. do 7. tydne roku 2026, vykazuje klesajici trend ve vSech vékovych skupinach.

Virologicka surveillance CR 10. KT:

V 10. KT pokracuje pokles cirkulace vir( chfipky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chripky typu A klesl pod 10 % (8,7 %). U subtypovanych vzork( stdle mirné prevazuje A/H3
nad A/H1pdm. Virus chfipky typu B nebyl v tomto KT detekovan.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 588 pripadl chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 280 vzork(. V 54 pripadech byl urc¢en subtyp A/H1lpdm,
v 226 pripadech subtyp A/H3.

Do popredi se dostdva respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich detekci nadale prudce stoupa na 60,3 %.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 3,7 % podilu pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisd mezi 2 a 6 %.

Dalsimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (8,2 %), zvySenou miru cirkulace detekujeme u sezénnich koronavirli — 2,7 % (NL63, 1C43, 229E, HKU1) a vir parainfluenzy (3,8 %).
Zvysuje se podil detekci metapneumoviru (HMPV) na 4,1 %.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non- sentinelové surveillance se snizil oproti vrcholu chfipkové epidemie i v porovnani s predchozimi 4 tydny, proto dochazi i k poklesu
absolutnich hodnot v grafu na nasledujici strané.

SloZeni vakciny proti chfipce pro sezénu 2026/27: Poradni skupina, ktera se zucastnila setkani poradaného Globalnim programem WHO pro chfipku ve dnech 23. aZ 26. Unora
2026, vydala dne 27. unora 2026 doporuceni ohledné sloZeni vakcin proti chfipce pro pristi chfipkovou sezénu na severni polokouli (viz strana 13).

Epidemicka situace CR 10. KT:

V 10. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnimi respiraénimi infekcemi (ARI) Grovné 1326 na 100 000 obyvatel, co? piedstavuje dal$i mirny pokles v porovndni s
predchozim tydnem. Hlavni sezdna vyskytu akutnich respiracnich infekci je s nejvétsi pravdépodobnosti ve svém zavéru.

Komenta¥ k epidemické situace timto tydnem koné&i a bude souéasti zpravy pouze v mimotadnych situacich. Data o nemocnosti naddle uvadime na webu SzU.



