Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 16/03/2026

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
RNDr. Helena Jifincova, Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Alena Janypkovd, Ph.D., MUDr. Radomira Limberkova

EU/EHP 10. KT
Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni se v poloviné zemi postupné vraci k normalu.

Cirkulace viru chripky nadale klesa ve vsech zemich EU/EHP. Stejné tak klesa pocet hospitalizovanych osob, vétSina hospitalizovanych osob pro
onemocnéni chripkou je starsi 65 let. Dominantnim subtypem je naddale A(H3).

Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) zUstava na vysoké urovni, prestoze v nékterych zemich vykazuje pokles. Hospitalizace v
souvislosti s onemocnén RSV jsou stale vyssi, vétsSinu predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstdva nizka ve vSech vékovych skupinach a nizky je i souvisejici po¢et onemocnéni. V rdmci sekvenace stdle
prekvapivé dominuje varianta NB.1.8.1 (Nimbus), dale XFG.x - Stratus (véetné subvariant od ni odvozenych), tato varianta stale pfevaZuje v CR, a
BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) EuroMOMO hlasilo Umrtnost ze vSech pfricin na o¢ekavané drovni ve vSech vékovych skupindach.

Zdroj: erviss



EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a),
detekce SARI podle véku (c) v 10. KT 2026

SARI surveillance (b) a

b)

ILIfARI 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 chiipky dle WGS — kumulativni data EU 10. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W10
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 9. a 10. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Wesk 10 Week 3 Description Value
ILI/AR| consultation rates in primary care ARI 16 rates 18 rates Distribution 2 Baselins
{10 MEM) (10 MEM) of country 2 Low
MEM categories
LI 20 rates 22 rates 13 Baszline
{18 MEM) (20 MEM) 3 Low
2 Medium
ILIfARI test positivity in primary care Influenza 12 20 Pooled 11%
{median; IOR) [15; 3.6-25%)
RSV 17 20 10%
(10; 7.5-16%)
SARS-CoV-2 17 13 7%
(1.9; 0-7%)
SARI rates in hospitals SAR 11 rates 12 rates Distribution 5 Baseline
5 MEM) {6 MEM) of country
MEM categories
SARI test positivity in hospitals Influenza L] 11 Pooled 9.27%
{median; IQR) (5.3; 3.4-12%)
RSV ) 11 17%
(13; 132754}
SARS-Caol-2 9 hli] 2.6%
[0.9; 0.4-53%)
Intensity Influenza 22 25 Distribution of & Baseline
[country-defined) country qualitative 11 Low
categories 4 Medium
1 Wery high
Geographic spread Influgnza 20 23 Distribution of 5 Sporadic
|country-defined) country qualitative 2 Lozal
Categoriss 2 Regional
11 Widespread

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 10. KT 2026
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Intensity of influenza activity 2026-W10 Geographical spread of influenza 2026-W10

&

Intensity of influenza activity 2026-W10

NG

No activity

Baseline
— £ sporadic
0 Medium Local
B High Regional
B Very high Widespread
fZzz4 No data reported No data reported

N

Countries not visible

Countries not visible : X
in the main map extent

in the main map extent

Maita
7 Liechtenstein

% :
7 Z 3 L
el
Agmenatranon boundanes © EwoGecgraphics

Adminsrion boundanes: © Eurdecgraohics
The boundasien and ranes shown on Tis mup do st inply Glca esdorement of acceptance by he Eucpes Usion. ECOC. Meg produced on 12 Mardh 2026 The boundacies and rames shown 6 his mas o oot isgl olSca esdorsement of scouptance by hu Eucpase Usice, ECOC. Mug moducid en 12 Narch 2029,

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



SZU

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Objem sekvenace v 8. a 9. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W08 to 2026-W09
BA.3.2

AN

Detectable prevalence based on volume of
sequenctng or genotyping undertaken
during 2026-! to 2026-W09

B <19 prevalence
B 1% to 2.5% prevalence
Bl -2.5% to 5% prevalence

[ >5% to 10% prevalence
[ >10% to 15% prevalence
[ >15% prevalence
@22 No data reported

NB.1.B.1

Countries not visible
in the main map extent

Malta
Liechtenstein

Adminvetriion boundaries: © EurnGeogaohics
The boundarius and rames shown o his mas do et inply offciel esdormment o accuptance by e Eupese Usicn, ECOC. Map produced en 12 March 2026

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

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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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 8. tydnu - 9. 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

Evropa 16. 2. - 16. 3. 2026 Severni Amerika 16. 2. - 16. 3. 2026 Asie 16. 2. - 16. 3. 2026
[ ERER @l ro.: [ E
Bn.s.ztz_.--ﬁzg) 2.11- | fNeTEG056% | W ra2 e . PR, B xFG 8 nea2
WFG.a.1(ze2) — % W XFG.3 IM@i XFG.1.1 (6. -
XFGAT.2.1.. PA2E5%)  mmNea7 T W G341 PQ.8(6.25%) —
o eo14 XG4l } o0 W xFG11.2 _
(RAIREREEE iR Tomes | ez 7 NB.1.2(6... ; 0 xFG.313
6.2, B xrG.6 Xl | a4 B xFG.25.1
XFG.5.4{4.... | - “— NB.1.7(8.45%) - RE.2 %— . - MB.1.6
Rifgz?;}‘;'?3%’i'. T PQ14(6.34%) @ re2.23 % | s E———— PQ.2(75%)
RE.2(4.03%) —/ e . XFG.E.S. 3.. | —|xFG.3.4.1(8.08%)| @ c:
B xFG.3.4.1 04% |
A2V
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 196 1441 16
XFG 4 144 0
BA.3.x (Cikada) XFG.1.1 1 138 0
1 NB.1.8.1 (Nimbus) XFG.3 13 19 0
XFG.6 8 2 0
[ 1 XFG.x (Stratus)
NB.1.8.1 15 37 0
BA.3 8 14 0
RE.2 7 3 0
RE.2.2.3 6 0 0
PQ.2 14 213 12

w Zdroj: GISAID. 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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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
100% B xrGe2
B HFGS1
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) B XBB23imN
ﬂ?r 2025 May 2025 Jul 2025 Sep 2025 Nov 2025 Jan 2026 Mar 2026 ® xes2s
Date XBB152
, , . , v v evwvs ° B XBB151
Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v disledku ® xi6is
prevazujici cirkulace RSV a vir( chfipky. V Evropském regionu prevladd varianta NB.1.8.1 ® XBE 11511
(Nimbus) - za posledni mésic bylo zachyceno 15 sekvenovanych vzork(. 4 sekvenované vzorky ® Xes11s
byly charakterizovany jako XFG (Stratus). Z variant odvozenych od XFG se 10 variant umistilo 0 XEB1
mezi top 20 nejéetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG, XFG.3, W RE22
XFG.3.1, XFG.3.4.1, XFG.5.4, XFG.6, XFG.6.2.1, XFG.17.2, XFG.21 a RP.1 (XFG.1.1.1.1)). 8 @ RES
sekvenovanych vzork( bylo charakterizovano jako BA.3 (Cikada). Z variant odvozenych od BA.3 : ?;
se 5 variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné ——
varianty: BA.3, BA.3.2, RE.2, RE.2.2 a RE.2.2.3). Varianty BA.3, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi @ neiet |

monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.

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 variant SARS-CoV-2 v CR

Zastoupedn|tvarlar;tbs:ekvzenfva;y;h;/;g;ku vCR Zastoupeni sekvenovanych vzorki v Zastoupeni SARS-CoV-2 variant v CR v
S a em O erU . « - . . k ., h roce 2026
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V roce 2026 bylo zatim osekvenovano 20 klinickych vzorkd SARS-CoV-2. S lednovym datem odbéru 6 vzorkd, s Unorovym datem odbéru
13 vzork( a jeden vzorek s bfeznovym datem odbéru. Od zacatku roku 2026 bylo detekovano 75 % variant odvozenych od XFG
(Stratus) a 5 % variant odvozenych od BA.3 (Cikada). Tyto varianty patfi mezi monitorované varianty podle WHO a ECDC. V pfisti zpravé
bude publikovana fylogeneticka analyza vSech vzork(i sekvenovanych v tomto roce.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 11. KT 2026
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za Ctyri posledni KT

V 11. KT nadale klesa detekce virl chfipky typu A. Podil pozitivnich Virologicka surveillance — data za 4 posledr" KT
detekci viru chripky typu A klesl pod 10 % (8,7 %). U subtypovanych
vzork( stale mirné pfevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chfipky typu Kalendaini tyden (KT) 8  Podil 9. Podil 10. Podil  11.  podil
B nebyl v tomto KT detekovan. Detekce viru A 116 33,1% 73 232% 47 163% 19 87%
AH,pdm 3 0,9% 0,0% 1 0,3% 0,5%
Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 604 pfipad( AH, 10 29% 9 29% 2 07% 0,9%
chfipky typu A, z tohoto poétu bylo subtypizovdno pouze 280 vzorkd. B 0,0% 102k BRCT W 0,0%
!, . - HRSV 107 30,6% 132 42,0% 131 455% 132 60,3%
V 54 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm, v 226 pripadech subtyp o 6 17% 5 16% 3  10% 3 14%
A/H3. HPIV 12 34% 13 41% 17 59% 7  3.2%
HV 2 0,6% 1 0,3% 1 0,3% 1 0,5%
Do popredi se dostava respiracni syncytidlni virus (RSV), kdy podi MP 1 03% 3 10% 00% 1  05%
t , h t | 60 3 (y HMPV 6 1,7% 5 1,6% 7 2,4% 9 4,1%
pOZI vnic Vys oupa ’ 0. CoV 7 20% 17 5,4% 6 2,1% 6 2,7%
’ , . sy, v . o , .. , HRV 31 89% 28 89% 36 12,5% 18 8,2%
Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 5% podil pozitivnich " 1 03% 00% 2 07% 0,0%
detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisa mezi 2 a 6 %. EV 1 03% 00% 1 03% 1  05%
SARS-CoV-2 22 63% 11 3,5% 21 7,3% 3,7%
DalSimi cirkulujicimi viry jsou rhinoviry (8,2 %), zvySenou miru M s fobe)l W 1EA] 1 ] e ] 1] ] S0
. k I d k . , , h k . o 2 7 (y NL63 |C43 pozitivni 350 21,4% 314 20,9% 288 22,0% 219 20,6%
cirkulace detekujeme u sezénnich koronavirt —2,7 % ( , , —" e 5 T =
229E, HKU1) a virtd parainfluenzy (3,2 %). Zvysuje se podil detekci Celkovy potet vy3etteni: 1639 1504 1308 1064
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 Virologicka surveillance — detekce viru chfipky
tydny, proto dochazi i k poklesu absolutnich hodnot v grafu na
nasledujici strané. o
Kalendarni tyden (KT) 8. Podil 9. Podil 10. Podil 11. podil
A bez dalsi subtypizace 129 36,9% 82 26,1% 50 17,4% 22 10,0%
B 0 0,0% 0 0,0% 2 0,7% 0 0,0%
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — Celkem 129 0369 82 0261 52 01806 22  10,0%

Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV —
Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV —
Enterovirus; SM - SmiSena infekce

Kumulativné od 36.KT
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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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7;” A/H5N1

V Kambodzi byl zjistén druhy pripad ptaci chfipky H5N1 u ¢lovéka. Pacientka, Zena, se virem nakazila po kontaktu s
dribezi. Zdravotnické orgdny vysetruji zdroj infekce, sleduji kontakty a zavadéji preventivni opatreni, véetné distribuce
antivirovych Iékl a vzdélavani verejnosti. Ministerstvo zdravotnictvi zdUraznuje pretrvavajici hrozbu ptaci chripky a
doporucuje osobam s relevantnimi pfiznaky a kontaktni anamnézou, aby okamzité vyhledaly lékarskou pomoc.

USA a SK zvazuji zahdjeni vakcinace dribeze proti viru A/H5. SK zahadjilo pilotni projekt.
https://www.gov.uk/government/news/new-avian-influenza-vaccine-trials-begin-in-

uk#t:~:text=The%20trial%20will%20evaluate%20how,Notes%20to%20editors

https://www.science.org/content/article/u-s-conditionally-approves-vaccine-protect-poultry-avian-flu
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Zdroj: promedmail.org


https://www.gov.uk/government/news/new-avian-influenza-vaccine-trials-begin-in-uk#:~:text=The%20trial%20will%20evaluate%20how,Notes%20to%20editors
https://www.science.org/content/article/u-s-conditionally-approves-vaccine-protect-poultry-avian-flu

e

MPOX clade |
V New Yorku byl identifikovan pripad infekce mpox clade | u osoby, kterd pricestovala z Evropy. Jedna se o prvni takovy
pripad v New Yorku a dvandcty ve Spojenych statech.

MPOX clade Ib:
Prvni pfipad byl potvrzen v Kanadé v Torontu.

Ghana: epidemie Mpox se nedafi tlumit, od pocatku v kvétnu 2025 bylo zaznamenano osm umrti a 1038 potvrzenych
pripadl Mpox.

K 3. bfeznu 2026 se virus rozsitil do 124 okresi ve vSech regionech — cozZ predstavuje 47,51 % zemé.

Nejvice postizené oblasti jsou Velka Accra a Zapadni regiony.

Pobrezi Slonoviny: Nedavné propuknuti onemocnéni mpox u skupiny opic v narodnim parku Tai na Pobfezi slonoviny
bylo pravdépodobné zplsobeno tim, Ze opice pojidaly veverky (rope squirrel - Funissciurus sp.), které jsou
pravdépodobnym rezervoarovym druhem.
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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 11. KT 2026 a EU/EHP 10. KT

EU/EHP 10. KT

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

Cirkulace viru chripky nadale klesa ve vsech zemich EU/EHP. Stejné tak klesa pocet hospitalizovanych osob, vétsina hospitalizovanych osob pro onemocnéni chfipkou je starsi 65
let. Dominantnim subtypem je nadale A(H3).

Cirkulace respirac¢niho syncytialniho viru (RSV) zGstava na vysoké Urovni, prestoze v nékterych zemich vykazuje pokles. Hospitalizace v souvislosti s onemocnén RSV jsou stale
vyssi, vétSinu predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizka ve vSech vékovych skupinach a nizky je i souvisejici pocet onemocnéni. V rdmci sekvenace stale prekvapivé dominuje varianta NB.1.8.1
(Nimbus), dale XFG.x - Stratus (véetné subvariant od ni odvozenych), tato varianta stale pfevazuje v CR, a BA.3.x (Cikada).

EuroMOMO (Evropsky monitoring umrtnosti) EuroMOMO hlasilo Umrtnost ze vSech pricin na ocekavané Urovni ve viech vékovych skupinach.

Virologicka surveillance CR 11. KT

V 11. KT nadale klesa detekce virt chripky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A klesl pod 10 % (8,7 %). U subtypovanych vzork(l stale mirné prevazuje A/H3 nad
A/H1pdm. Virus chfipky typu B nebyl vtomto KT detekovan.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 604 pripadl chripky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 280 vzorkd. V 54 pfipadech byl uréen subtyp A/H1pdm,
v 226 pripadech subtyp A/H3.

Do popredi se dostava respiracni syncytialni virus (RSV), podil pozitivnich detekci vystoupal na 60,3 %.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 5% podil pozitivnich detekci, v poslednich tydnech jeho zastoupeni kolisa 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 virQ parainfluenzy (3,2 %). ZvySuje
se podil detekci metapneumoviru (HMPV) na 4,1 %.

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

Virus ptaéi chfipky A/H5N1 — Kambodza hlasi druhy letosni pfipad onemocnéni v ohnisku ptaci chfipky u dribeze.

MPOX:

Mpox clade 1 — prvni pfipad hlasi Toronto (Kanada), import mpox clade Ib z Evropy hlasi USA (New York), v Ghané se virus MPXV Sifi v epidemii probihajici od kvétna, doposud
bylo potvrzeno 1 038 pfipadd z toho 8 Umrti u osob s komorbiditami.

Pobtezi Slonoviny hlasi potvrzené Siteni viru u opic v disledku lovu a konzumace veverek z rodu Funissciurus.

Komentar k epidemické situace timto tydnem koné&i a bude souéasti zpravy pouze v mimotradnych situacich. Data o nemocnosti naddle uvadime na webu SZU.



