Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 07/04/2026

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

EU/EHP 13. KT

ECDC vyda novou zpravu az 13. dubna, data za 13. KT nejsou dostupna.

Zdroj: erviss
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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 10. a 11. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W10 to 2026-W11
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/



https://www.erviss.org/
https://www.epicov.org/epi3/frontend#3842c3

yin D ARS-Ca onitorovane varis 3 Varia g 4. 20
szu .

Variants of Interest (VOI)

Year and s | 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
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 12,000 11.706
D339H, (6-8)
R403K, 10,00&
V445H, 10,000
G446S, 8 685
N4500, 2000
L452W, T
NA81K, - 6,904
483del, c 5,965
E484K, g £000
F486P = 4154 4.451
. . . 4,000 3,345
Variants under monitoring 2875 56
2,072
2,000 1,354
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission Apr 2025 Jul 2025 Oct 2025 lan 2026
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA Date
| 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/

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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4. 2026

Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 7.3.-7.4. 2026

Severni Amerika 7.3.-7. 4. 2026

Asie 7.3.-7.4. 2026

@ re2 o575 : ARG PQ.8.1(1.1%) : Re
AE-IgY P0.2.8.1 PQ.2.1.3(1.1%) PQ.2
RE1.1(1.87%) RE2(13.00%) 0 Re2.2 CRRTPRVELY X PAT R Ip—
RC.9(1.67%) ——g XFG.1.1.1(20.. XFG PQ1.6.1(1.1% XFG.5.1
Bazso A e Al lla izl W G4 TR & roz1.1
I_mssJ.LI—’_-_ B xFG341  POIGEE. /)  pazeinz: - - o
NB.1.81f |/ LF7(2.32.. 81033388 pa2a 3 RoACS
RE2.2.3(.. 17| [ LEE] eI o & G141 RK1 G20 @ ra2a
RE.2.2.2(. - b2 XFG.3(2.8... A PY.1.1(3.... @ ro238.1
! XFG.1.1.2(. — . YEG.A4.1.1 PQ.2.8.1(3.. - v
/ \ Wl re21n | KGO0 p—_———— PA21G3%) — IS !
RE2.24(4... | ) 1414(3.. ., 5. (2,25 . .
RE21 16675 .. 2250450 | e pe2oa  Lxroasiarr- - -
Po2467%) — | [EGEAITasE] P2 gla22%) a2 B AV
RE.2.3(5.61%) — B xrG.14.1.1 RE.2(6.95%) T o
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 144 522 98
XFG 11 35 0
4 XFG.3.4.1 8 32 4
BA.3.x (Cikada) . 5 5 =
. NB.1.8.1
1 NB.1.8.1 (Nimbus)
BA.3.2 4 1 1
[ 1 XFG.x (Stratus) RE.2 14 o =
RE.2.2 11 1 0
RE.2.2.5 8 0 0
RE.2.3 6 0 0
| PQ.2 5 2 11 |

Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database:

SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic je celkové nizsi, narlst o¢ekavame
béhem sezdny (srpen —fijen). V Evropském regionu prevlada varianta BA.3.2.x (Cikada) - za
posledni mésic bylo zachyceno 14 sekvenovanych vzork( varianty RE.2 (BA.3.2.2.2). Z variant
odvozenych od BA.3.2.x se 11 variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjsimi variantami v
Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.3.2, BA.3.2.2, RE.1.1, RE.2, RE.2.1.1 RE.2.2,
RE.2.2.2, RE.2.2.3, RE.2.2.4, RE.2.2.5 a RE.2.3). 11 sekvenovanych vzorkd bylo
charakterizovdno jako XFG (Stratus). Z variant odvozenych od XFG se 3 varianty umistily mezi
top 20 nejcetnéjsimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG, XFG.3.4.1,
XFG.14.1.1). 3 sekvenované vzorky byly charakterizovany 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 (36 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

LP.8.1_reference
JN.1.1_reference
—r KP.2_reference

[—— BA3.2.2 589 2026 . -
L_r RE22_s38 Data odbéru vzorkii:
RE.22 s98 2026
[NB.1.8.1 s88 2026 | 1.1.-19. 3. 2026
PQ.2_s90_2026
PQ.17_s1
PQ.17_s13

PQ.2.1_s80_2026 , o ¥
- PQ21.7 s78.2026 V sekvenacich 36 vzork( s datem leden — brezen 2026 bylo

PQ2.1.7_s79_2026 zachyceno 23 vzorkd varianty XFG.x (Stratus), 2 vzorky
—— XFZ.1_s102_2026

LF.7.11.2_c1152 varianty RE.2.2 (Cikada), 1 vzorek varianty BA.3.2.2.
—— PY.1.1.1 s39

— XFG.3_s36 (Cikada) a 1 vzorek varianty NB.1.8.1 (Nimbus) a dalSich 6
[ Faa7 s68 2026 vzorkd odvozenych od NB.1.8.1.(PQ.2 - 1 vzorek, PQ.2.1 -1
[ XFG.8.5_s9%_2026 vzorek, PQ.2.1.7 - 2 vzorky, PQ.17 - 2 vzorky). Tyto varianty

—— XFG.4.1_s84 2026
e e patfi mezi monitorované varianty podle ECDC a WHO.
- 398
— XFG.3.32_s40 Mimo tyto varianty byly detekovany varianty: PY.1.1.1 (1
— XFG.17.2.1_s37
L — XFG.3.1_s101_2026 vzorek), LF.7.11.2 (1 vzorek) a XFZ.1 (1 vzorek).
— XFG.26 _s86 2026
— XFG.10_c846
— XFG.5.2_s28
— XFG.6_c1046
— XFG.6.2.1_s100_2026
—— XFG.22.3 s74
XFG.3.10_s70
XFG.3.10_s73
XFG.30_s35
XFG.30_s72
XFG.3.4.1_s75
_| XFG.3.4.1_s71
XFG.3.4.1_s76

0.002

geneiou&,g 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 zakotvend k LP.1.8.1 (36 vzork( + 3 vakcinalni kmeny)

—| LP.8.1_reference |
—— XFZ.1_s102_2026 N .
—— PY.1.1.1_s39 Data odbéru vzorka:
JN.1.1_reference

KP.2 reference 1. 1. - 19. 3. 2026
—— [F.7.11.2 c1152
XFG.17.2.1_s37
—_ XFG.4.1_s84_2026
XFG.3.32_s40 i R N .
XFG.3.1_s101_2026 V sekvenacich 36 vzorkd s datem leden — brezen 2026 bylo zachyceno 64 % varianty XFG.x
XFG.6_c1046

XFG.3.10_s70 (Stratus), 8 % varianty BA.3.2.x (Cikada) a 3 % varianty NB.1.8.1. Tyto varianty patfi mezi
XFG225 74 monitorované varianty podle ECDC a WHO. Mimo tyto varianty byly detekovany varianty:
XFG.3_s1d PQ.2 (1 vzorek), PQ.2.1 (1 vzorek), PQ.2.1.7 (2 vzorky), PQ.17 (2 vzorky), PY.1.1.1 (1 vzorek),

XFG.5.2 528
ey oB2.18100 2026 LF.7.11.2 (1 vzorek) a XFZ.1 (1 vzorek).
XFgg-z'ggss_s_ZOZG Ze zakotveného dendrogramu pro Spike protein je patrné, zZe varianta Cikada je ve Spike
- oS . . v , . sr s o . v v er s .
XFG.3_s91_2026 proteinu relativné vzdalena od vakcinalnich kmenu i od souéasné kolujicich variant (Stratus),

XFG.8.5 s96 2026 , . vvs e e . . ’ ’ . v . P ;7 eev ’ P
XFG.23.1.4_s95_2026 a proto ma tato varianta vyssi riziko imunitniho Uniku nez varianta XFG, ktera ma jiz mirné

a0 o35 riziko imunitniho Gniku podle WHO.

I;?g‘gio;fgfa V pfristi zpravé 13. 4. 2026 uvedeme vypis mutaci Spike proteinu vzhledem k aktualnimu

XFG.34.1_s71 vakcindlnimu kmenu.
XFG.3.4.1 s75

PQ.2.1.7_s79 2026
—| _[rBA.3.2.2_389_2026

RE.2.2_s38
RE.2.2_s98_2026

'I.I NB.1.8.1 s88 2026 |
PQ.2_s90_2026

— PQ.2.1_s80_2026
L PQ.2.1.7 578 2026
- PQ.AT7 s13

L PQ.17_s1

0.005

geneiou&,g 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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| Old BA.3 sequences,
circa January 2022

New BA.3 sequences,
with ~50 new spike mutations
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Zdroj: https://clades.nextstrain.org/



Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences in Luxembourg
1 (Dec 2025 - present)

BA.3.2 (n=141) Non-BA.3.2 (n=377)

Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences in Netherlands

BA.3.2 (n=135)

(Dec 2025 - present)

Non-BA.3.2 (n=308)
06%

Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences in France
(Dec 2025 - present)

BA.3.2 (n=111) Non-BA.3.2 (n=514)

BA.3.2 (n=103) Non-BA.3.2 (n=67)

BA.3.2 (n=59)

Non-BA.3.2 (n=3867)

< w217 W 1864 65+
4 Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences in Ireland Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences in USA 6 Age Distribution of SARS-CoV-2 Sequences
(Dec 2025 - present) (Dec 2025 - present) XBB vs BA.2.86 (Nov 2023 - Jan 2024)

XBB (n=4772) BA.2.86 (n=8476)

1e%

. g-2 . -9 s 10-19 20-40

Data z 5 zemi ukazuji vys$si miru cirkulace SARS-CoV-2 varianty Cikada u déti a mladistvych, bias vyluCuje shoda u 5 zemi
s riznym systémem zdravotniho dozoru a sekvenacni strategii. Pfiiny nejsou zatim zndmé. Jednou z pricin mlze byt

w 41-60

. 61+

BA.3.2: graf 1 -5, BA.2.86: graf 6

hypoteticka imunitni naivita nebo svoji roli mize hrat delece ORF7/8, kterou jsme pozorovali u varianty GW.5.1.1 a

ktera vykazovala analogicky vékovy profil.

Zdroj: GISAID’s EpiCoV database (Marc Johnson), https://doi.org/10.55876/gis8.260406wc
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i ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 14. KT 2026

* Ve 14. KT nadale klesa detekce virl chripky typu A. Podil pozitivnich VIrOIOgICka surveillance — data za 4 pOS|ean KT

detekci viru chfipky typu A klesl pod 5 % (3,4 %). U subtypovanych vzork( KalendaFni tyden (KT) 1. Podil  12. Podil 13. Podil 14.  podil  Kumulativné od 36.KT

stale mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chiipky typu B nebyl zachycen. Detekee viru = S ENEAE HE T UE SR S - 3345
AH,pdm 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 54

. i . o AH, 1 04% 1 05% 1 04% 1  07% 230

* Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 623 pripadl chripky typu A, B 4 17% 1 05% 0,0% 0,0% 19
z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 284 vzorka. V 54 pripadech byl uréen :ii‘\’/ 134 526'933’ 120 523'92;" 1§3 428'02/% 721 418'3’ 1125764
subtyp A/H1pdm, v 230 pfipadech subtyp A/H3. Chfipka typu B cirkulovala HPIV 10 42% 16 78% 20 78% 9  61% 346
minoritné a byla detekovana pouze v 19 pfipadech. i — — R 31
MP 0,0% 1 0,5% 0,0% 0,0% 60

HMPV 7 2,9% 7 3,4% 15 5,9% 9 6,1% 84

* Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni syncytialni C SN T ) IS S RS N L 219
. S L. , o . , . . HRV 31 13,0% 33 16,1% 66 25,8% 36 24,5% 1277
virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 48,3%. Nadale pozorujeme velmi hBoV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 13

’ , . H H H EV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 34
mirny sestupny trend v cirkulaci tohoto viru. —— T T N T N I B hoe
SM 19 8,0% 16  7,8% 12 4,7% 6 4,1% 407

* Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 2 % podilu pozitivnich detekci. pozitivn 238 205 256 21,8% 147 264% 8844
negativni 885 899 921 410 31573

. . . .o - , . Celkovy pocet
* Vzestupnou tendenci pozorujeme u rhinovirti (24,5 %). ZvySenou miru cirkulace yyzetient: 1123 1104 1177 557 40417

detekujeme u vir(l parainfluenzy (6,1 %). Podil detekci metapneumoviru
(HMPV) z(stava zvyseny (6,1 %).

» Celkovy pocet hladenych detekci v non-sentinelové surveillance se v poslednim | Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ctyri posledni KT
tydnu vyznamné snizil v disledku velikono¢nich svatkd oproti vrcholu
chfipkové epidemie i v porovnani s predchozimi 4 tydny, proto dochazi i k

, , e, v Kalendafni tyden (KT) 11. Podil  12. Podil 13.  Podil 14,  podil  Kumulativné od 36.KT
poklesu absolutnich hodnot v grafu na nasledujici strané. A bez daléi
subtypizace 14 59% 6 29% 10 39% 5  3,4% 3629
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiraéni syncytialni virus; HAdV — B 4 L7% 1 05% 0 00% 0  00% 19
Celkem 18 007563 7 0034 10 00391 5  3,4% 3648

Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV —
Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV —
Enterovirus; SM - Smisend infekce
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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
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 14. KT 2026 a EU/EHP 13. KT

EU/EHP 13. KT
ECDC neuvadi aktudlni data.

Virologicka surveillance CR 14. KT

Ve 14. KT nadale klesa detekce vird chripky typu A. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A klesl pod 5 % (3,4 %). U subtypovanych vzorku stale mirné prevazuje A/H3 nad
A/H1pdm. Virus chfipky typu B nebyl zachycen.

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 623 pripadl chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 284 vzorkl. V 54 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm,
v 230 pripadech subtyp A/H3. Chripka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze v 19 pfipadech.

Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 48,3%. Nadale pozorujeme velmi mirny sestupny trend
v cirkulaci tohoto viru.

Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 2 % podilu pozitivnich detekci.

Vzestupnou tendenci pozorujeme u rhinovirll (24,5 %). ZvySenou miru cirkulace detekujeme u virl parainfluenzy (6,1 %). Podil detekci metapneumoviru (HMPV) z(istava zvyseny
(6,1 %).

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se v poslednim tydnu vyznamné snizil v disledku velikonoénich svatk( oproti vrcholu chripkové epidemie i v
porovnani s pfedchozimi 4 tydny, proto dochazi i k poklesu absolutnich hodnot.

SARS-CoV-2 varianta Cikada (Ba.3.2.x) je aktudlné cirkulujici v zemich Evropy a CR, v dGsledku antigenni odlinosti spike Iépe unikd virus neutralizaénim protilatkdm a vykazuje
nizsi afinitu k vazbé na ACE2 receptor. Podle dostupnych sekvenacénich dat se v porovnani s predchozimi variantami vice uplatriuje u déti a mladistvych nez predchozi varianty.

Radi bychom podékovali vSem, kteri vzorky pozitivni na SARS-COV-2, RSV a influenzu do NRL pravidelné posilaji i mimo respiracni sezonu.

Komentar k epidemické situace byl ukonéen a bude souéasti zpravy pouze v mimoradnych situacich. Data o nemocnosti nadéle uvadime na webu SzU.



