Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 23/03/2026

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 11. KT
Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil 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 stale zvysena, pricemz vétsinu hospitalizovanych predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstdva nizka ve vSech vékovych skupinach a nizky je i souvisejici pocet hospitalizovanych. V rdmci sekvenace
dominuje varianta 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), SARI surveillance (b) a
detekce SARI podle véku (c) v 11. KT 2026

ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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EU/EEA molekularni charakterizace vira chripky dle WGS — kumulativni data EU 11. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W11
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- EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 10. a 11. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 11 Week 10 Description Value
ILIfAR] consultation rates in primary care ARI 13 rates 13 rates Distribution & Baseline
{7 MEM) {10 MEM] of country 1 Low
MEM categories
LI 15 rates 21 rates 12 Bas=line
(13 MEM) {19 MEM) 1 Medium
ILIfAR] test positivity in primary care Influenza 13 15 Pooled 6.2%
[{median; IOR) [4.3; 2.4-13%)
RSV 1e 12 11%
(16; 7.3-18%)
SARE-CoVZ 1e 12 17%
(1.1; 0—2.6%)
SARI rates in hospitals SAR O rates 12 rates Distribution 4 Baseline
{4 MEM) {6 MEM) of country
IWEM cat=pories
SAR| test pasitivity in hospitals Influenza 2 10 Pooled 4.8%
{median; IQR) (3.7; 1-6.4%)
RSV 2 10 15%
[18; 3.2-22%)
SARE-CoV-2 ] i} 11%
(0.3; 0-0.33)
Intensity Influenza 13 24 Distribution of 2 Baseline
[country-definad) country qualitative 7 Low
categories 2 Medium
1 High
Geographic spread Influenza 16 22 Distribution of 1 No activity
{country-definad) country qualitztive 5 Sparadic
categories 1 Regional
5'Widespread

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 11. KT 2026
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Variant proportions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Objem sekvenace v 9. a 10. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W09 to 2026-W10
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Variants of Interest (VOI)
Year and . 1 Y i
Lineage+ Countryfirst Spike month Impsct  Impact Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA 12.000 11,703
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community
D339H, (6-8)
RA03K, 10,000
V445H,
G4465,
N450D, 8,000
L452W, =
N481K, =
483del, ,S 6,000
E484K,
F486P 4,000
. L] L]
Variants under monitoring .-
Year and 0
Lineage+ Country first Spike month Impact Impact Mar 2025 Jun 2025 S-E'Fl 2025 Dec 2025 Mar 2026
WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission Date
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/

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 9. tydnu - 10. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Distribuce sekvenovanych variant

SARS-CoV-2 variant distribution, weeks 9-10, 2026

Variant Classification® Reporting countries Detections Distribution (median and IQR)
BA2.85 vol 0 ] 0%

NB.1E1 VUM 1 12 925 (92-925)

XFG VUM 1 1 8% (5-8%)

8A3.2 VUM 0 o 0%

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

Evropa 23. 2. - 23. 3. 2026 Severni Amerika 23. 2. - 23. 3. 2026 Asie 23.2.-23.3.2026
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PO25.1%) | PQ.14(6.12%) p— EGERRIGIEDE @ xFe.251
RE.2.2(6.12%) HFG.3 G325 FSRVER J
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 117 861 10
XFG 1 106 0
BA.3.x (Cikada) XFG.1.1 1 77 0
1 NB.1.8.1 (Nimbus) XFG.3 3 15 0
1 XFG.x (Stratus) Ml £ as 1
BA.3 18 7 0
RE.2 7 6 0
RE.2.2 6 0 0
RE.2.2.6 5 0 0
PQ.2 5 88 5

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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Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl celkové nizsi v disledku
prevazujici cirkulace RSV a vir(i chfipky. V Evropském regionu prevldda varianta BA.3 (Cikada)
- za posledni mésic bylo zachyceno 18 sekvenovanych vzork(l. Z variant odvozenych od BA.3
se 7 variant umistilo mezi top 20 nejcetné;jsimi variantami v Evropském regionu (konkrétné
varianty: BA.3, RE.2, RE.2.2, RE.2.2.3, RE.2.2.5, RE.2.2.6 a RE.2.3). 1 sekvenovany vzorek byl
charakterizovan jako XFG (Stratus). Z variant odvozenych od XFG se 4 varianty umistily mezi
top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG.3, XFG.5.1,
XFG.6.2.1, XFG.23). 8 sekvenovanych vzork( bylo charakterizovano jako NB.1.8.1 (Nimbus).
Varianty BA.3, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Dendrogram — celogenomova fylogeneticka analyza podle 93% podobnosti zakotvend k LP.1.8.1 (20 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

LP.8.1 reference

—1 KP.2 reference

— JN.1.1_reference

Data odbéru vzorka:

" RE2.2.538 1.1.-2.3.2026
[ PQ.17_s1
PQ.17_s13
—— LF.7.11.2_c1152 V sekvenacich 20 vzorkd s datem leden — brezen 2026 bylo
PY.1.1.1 539 zachyceno 75% varianty XFG.x (Stratus) a 5% varianty
XFG.22.3_s74 RE.2.2 (varianta odvozend od BA.3 - Cikada). Tyto varianty

T KFC-3.s36 patfi mezi monitorované varianty podle ECDC a WHO.

Mimo tyto varianty byly detekovany varianty: PQ.17 (2
i XFG-310.570 vzorky tj. 10%), PY.1.1.1 (1 vzorek) a LF.7.11.2 (12 vzorek).
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XFG.17.2.1_s37

|:- XFG.3 s14
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0.002

geneiousg Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 93% podobnosti zakotvena k LP.1.8.1 (20 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)
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- RE.2.2_s38

Data odbéru vzorka:
1.1.-2.3. 2026

V sekvenacich 20 vzork( s datem leden — brezen 2026 bylo
zachyceno 75% varianty XFG.x (Stratus) a 5% varianty
RE.2.2 (varianta odvozend od BA.3 - Cikada). Tyto varianty
patfi mezi monitorované varianty podle ECDC a WHO.
Mimo tyto varianty byly detekovany varianty: PQ.17 (2
vzorky tj. 10%), PY.1.1.1 (1 vzorek) a LF.7.11.2 (12 vzorek).
Ze zakotveného dendrogramu pro Spike protein je patrné,
Ze varianta RE.2.2 (Cikada) je ve spike proteinu velice
vzdalena od vakcinalnich kmenU i od soucdasné kolujicich
variant (Stratus), a proto ma tato varianta vyssi riziko
imunitniho Uniku nez varianta XFG, ktera ma jiz mirné
riziko imunitniho Uniku podle WHO.
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Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
https://www.geneious.com
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR

Zastoupeni variant sekvenovanych vzork( v CR

< datern odbsru 2. 1. - 2. 3. 2026 Zastoupeni sekverlovanych vzorka v
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V roce 2026 bylo zatim osekvenovano 20 klinickych vzorkd SARS-CoV-2, pricemz lednové datum odbéru mélo 6 vzorkd, Unorové é 13
vzorkU a jeden vzorek byl odebran v breznu. 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
publikovdna fylogenetickd analyza vSech vzorkd 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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* Ve 12. KT nadale klesa detekce virt chripky typu A. Podil pozitivnich detekci
viru chripky typu A klesl pod 5 % (3,7 %). U subtypovanych vzorkd stéle
mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chfipky typu B byl detekovan v
jednom pripadé.

* Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 613 ptipad( chfipky typu
A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 281 vzork(. V 54 pfipadech byl
urcen subtyp A/H1pdm, v 227 pfipadech subtyp A/H3.

* Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni syncytialni
virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 52,2 %. Jiz druhym tydnem
pozorujeme mirny sestupny trend v cirkulaci tohoto viru.

* Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 1,2% podil pozitivnich
detekci.

* Vzestupnou tendenci pozorujeme u rhinovirl, jejichz podil nyni ¢ini 16,8 %,
zvySenou miru cirkulace detekujeme u vir(i parainfluenzy (8,1 %). Podil
detekci metapneumoviru (HMPV) z(stéva zvyseny (4,2 %).

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

* V pilotni analyze surveillance SARS-CoV-2 v odpadnich vodach z 10/3/2026
odebranych v Praze byl detekovan RSV A i RSV B. Vzorky byly poskytnuty v
ramci spoluprace s Laboratofi hygieny ptid a odpad(, SZU.

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 - Smisend infekce

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 12. KT 2026

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetreni:

Virologicka surveillance — detekce viru

Kalendarni tyden (KT)

AH;pdm
AH,

HRSV
HAdV
HPIV

HV

MP
HMPV
CoV

HRV
hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

A bez dalsi
subtypizace
B

Celkem

9.
53
1

143

21

39

21
13
317
1089

1406

9.

56
2
58

Podil
16,7%
0,3%
0,6%
0,6%
45,1%
1,6%
6,6%
0,3%
0,0%
2,2%
1,9%
12,3%
0,6%
0,3%
6,6%
4,1%
22,5%

Podil

17,7%
0,6%
0,183

10.
19

158

O O P P NW

11
252
955

1207

10.

22
0
22

Podil
7,5%
0,4%
0,8%
0,0%
62,7%
1,2%
2,8%
0,4%
0,4%
3,6%
2,4%
9,9%
0,0%
0,4%
3,2%
4,4%
20,9%

Podil

8,7%
0,0%
0,087

11.
13

220
808

1028

Podil
5,9%
0,0%
0,5%
1,8%
56,4%
2,3%
3,6%
0,5%
0,0%
2,3%
4,1%
14,1%
0,0%
0,0%
0,9%
7,7%
21,4%

12.

podil

3,1%

0,0%

0,0%

0,6%
52,2%
2,5%

8,1%

0,0%

0,0%

4,3%

3,7%

16,8%
0,0%

0,0%

1,2%

7,5%

18,3%

Kumulativné od 36.KT
3332

54
227
19
1038
145
312
28
59
54
213
1167
13
34
1287
379
8361
30005

38366

chfipky za Ctyri posledni KT

11.

14
4
18

Podil

6,4%
1,8%

0,0818

12.

5
1
6

podil

3,1%
0,6%
3,7%

Kumulativné od 36.KT

3613
2
3615
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Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty
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KT

Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;

RSV

CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce
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[ SARS-CoV-2

mm HAdV

I HPIV

. HV

s HVIPV

I CoV

mm hBoV

. EV

m SM

—e—A Hlpdm
A H3
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 12. KT 2026 a EU/EHP 11. KT

EU/EHP 11. KT

Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil 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 stdle zvySend, pficemz vétsinu hospitalizovanych predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 z(istdva nizka ve vSech vékovych skupindch a nizky je i souvisejici pocet hospitalizovanych. V rdmci sekvenace nové dominuje varianta 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 12. KT

V 12. KT nadale klesa detekce virt chripky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A klesl pod 5 % (3,7 %). U subtypovanych vzorkl stale mirné prevazuje A/H3 nad
A/H1pdm. Virus chtipky typu B byl detekovan v jednom pfipadé.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 613 pripadl chripky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 281 vzorkd. V 54 pripadech byl uréen subtyp A/Hlpdm, v
227 pripadech subtyp A/H3.

Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respirac¢ni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich pfedstavuje 52,2 %. Jiz druhym tydnem pozorujeme mirny sestupny
trend v cirkulaci tohoto viru.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 1,2% podil pozitivnich detekci.

Vzestupnou tendenci pozorujeme u rhinovir(, jejichz podil nyni ¢ini 16,8 %, zvySenou miru cirkulace detekujeme u vir(i parainfluenzy (8,1 %). Podil detekci metapneumoviru
(HMPV) z(stava zvyseny (4,2 %).

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se v poslednim tydnu vyznamné snizil oproti vrcholu chfipkové epidemie i v porovndni s pfedchozimi 4 tydny,
proto dochazi i k poklesu absolutnich hodnot.

Odpadni vody:

V pilotni analyze surveillance SARS-CoV-2 v odpadnich vodach z 10/3/2026 odebranych v Praze byl detekovan RSV A i RSV B. Vzorky byly poskytnuty v rdmci spoluprace s
Laboratofi hygieny pad a odpadd, SZU.

Komenta¥ k epidemické situace byl ukonéen a bude sou¢asti zpravy pouze v mimofadnych situacich. Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SzU.



