Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 13/04/2026

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

EU/EHP 14. KT
Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil k normalu.

Cirkulace viru chtipky je nizka ve vSsech zemich EU/EHP. Stejné tak klesa pocet hospitalizovanych osob, vétsina hospitalizovanych osob pro onemocnéni chripkou je
starsi 65 let. Dominantnim subtypem je nadale A(H3) a A/(H1).

Cirkulace respiracniho syncytialniho viru (RSV) zlstava stale zvySena, priemz vétsinu hospitalizovanych predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 zUstava nizka ve vsech vékovych skupindch a nizky je i souvisejici pocet hospitalizovanych. V rdmci sekvenace dominuje varianta a BA.3.x
(Cikada).

V Evropském regionu prevlada varianta XFG (Stratus), za posledni mésic bylo zachyceno 10 sekvenovanych vzork( varianty XFG. Z variant odvozenych od XFG se 6
variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu top 20 nej¢etnéjSimi variantami v Evropském regionu XFG, XFG.3, XFG.3.3, XFG.3.4.1,
XFG.14.1.1 a XFG.17.2.1). BA.3.2.x (Cikada) - za posledni mésic byl zachycen 1 sekvenovany vzorek varianty BA.3.2. Z variant odvozenych od BA.3.2.x se 10 variant
umistilo mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.3.2, BA.3.2.2, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2, RE.2.2.2, RE.2.2.4, RE.2.2.5, RE.2.2.6
a RE.2.3). Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus) se 3 varianty umistili mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty:
PQ.17.11,PQ.39.1 a RC.9).

Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.

Zdroj: erviss



EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
detekce SARI podle véku (c) v 14. KT 2026
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EU/EEA molekularni charakterizace vira chiipky dle WGS — kumulativni data EU 14. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W14
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- EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 13. a 14. KT 2026

Key indicators in week 14, 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 14 Week 13 Description Value
ILIf&R1 consultation rates in primary care ARl 13 rates 13 rates Distribution 3 Baseline
{9 MEM) {10 MEM) of country
MEM catsgorias
LI 15 rates 22 rates 13 Baszzline
(14 MEM) {20 MEM) 1 Low
ILIfAR] test positivity in primary care Influenza 13 20 Pooled %
(median; IQR) (0; 0—2.8%)
RSV 13 19 To%
(7.4; 4.5-11%)
SARS-Cali-2 13 13 2.3%
(0; 0—2.3%)
SARI rates in hospitals SAR Grates 11 rates Distribution 4 Baselins
{4 MEM) {5 MEN) of country
MEM catsgories
SARI test positivity in hospitals Influenza 8 9 Pooled 21%
(median; IQR) [0.4; 0-2.1%)
RSV B 9 11%
(7; 5.5-13%)
SARS-Cali-2 7 a 0.9%
(0.6; 0-1.7%)
Intensity Influenza 7 24 Distribution of 11 Baz=line
(country-defined) country gualitative 5 Low
categories 1 Medium
Geographic spread Influenza 16 22 Distribution of 1 No activity
{country-defined) country gualitative £ Sporadic
categories 2 Local
3 Regional
2Widespread

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



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 14. 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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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na:

Country | Data source .| nl Detection threshold .|

Czachia GISAID al =308
Frances GISAID 7 =305
Traly GISAID 3 =308

Poland GISAID 23 =208 to 305
Slovenia GISAID 2 =308

Spain GISAID 18 =208 to 305
Sweden GISAID il =308

Variant clossification: BA 2.86 (VOI), BA 3.2 (VUM), XFG (VUM], NB.1.8.1 (1UM)

https://www.epicov.orqg/
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Variants of Interest (VOI)
Year and
Lineage + Country first 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
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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
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 12. tydnu - 13. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Distribuce sekvenovanych variant
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Variant Classification” Reporting countries Detections Distribution (median and IQR)
84286 Vol 0 0 0%
¥FS VUM 2 24 545 [35-733¢)
BA32 VUM 1 3 175 [8-25%]
NB.1E.1 VUM 1 1 3% |1-4%)
7 Data are sorted by 1 then median . For on SARS-Col-2 variant ¢l visit ECOC's variont poge. are based on data from 2 countries

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

Evropa 17. 3. -17. 4. 2026 Severni Amerika 17. 3. - 17. 4. 2026 Asie 17.3.-17. 4. 2026

[ BGAR
RFS
0 xFe.3 - XFG.23(1.23%) -
m XFG ' RP1(1.23%) — XFG.5.1
RE23(247%) — (14, Ty DOV RH.1(1.22%) 02111
RE.2.2.6(2.47%) — . RE2.2 RY.1(2.01%) RE.2.2.2(1... 1—
Png?;;[ﬁ fz?% '"14 B xFG.33 PQ.16(2.01... |~ B xrs ;822(-11}2]5-.--‘_' - D %FG.3.4.1
POI7.11L. [XECO235% g xrG.3.4.1 SR?.LE.?{%? -l LF7(13.22%) [ XFG.1.1.1 TNA.18.5.. — RFES5(44.17%) @ PQ2.1.16
A2z, - e @ neian frerin=—l . ras
Resost | RE230 415 M XFGA411 [RFGIAI(- | @ Res pg%?”;'&“ﬁ"' Al O rra
RE2.2.2(3.. — & ez #FG1T.2(. N/ [ XDv(12.65%) | G RE.2 | I ICREN @ re
RE2.1.1(2.7%) ) -. XG4T 40— | ™% RE.1(2.45%) '|
RED.D 414 04%) — | - " @ RE2.1.1 RE2(4.31%) [— | | B XFG.3.4.1 Y1 1(3.07%] B xFG.14.1.1
S S R KIS | o reo22 TCSEER 7], —— PQ,16(4.29%) XEG.5.1(7.07% P
RE.2(6.17%) - 2.2, 1.8.1{4.6%) — At p021.16(5.3
A3V — A2 Y PQ.2.1.11(7.36%) A3V
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 108 476 180
10 30 0
L4 12 2 0
BA.3.2.x (Cikada) . 0 0
1 NB.1.8.1 (Nimbus) . 1 1
1 XFG.x (Stratus
( ) RE.2 5 15 0
RE.2.2 6 1 0
RE.2.2.4 4 8 0
NB.1.8.1 0 16 0
PQ.2 0 0 2

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



L)
/SZU 2C ekvenova AR 0 ope, breze U
Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
1o [ BEGE
so%; 2 B XFGST
a; e XFG341
§GD% B XFG34
5 W XFG3
Efm% 0 XFG
1—5 XECZ2
= 20% B X
= - B DK
E;ﬁ 2025  May2025  Jun 2025 Jul 2025  Aug 2025  Sep2025  Oct2025  Nov2025  Dec2025  Jan 2026 Feb2026  Mar2026 B XBE2311
Date B xBe23
Vyskyt SARS-CoV-2 v Evropském regionu za posledni mésic byl nizky. V Evropském regionu prevlada XBB.1.9.2
varianta XFG (Stratus), za posledni mésic bylo zachyceno 10 sekvenovanych vzork( varianty XFG. Z W xeB1.81
variant odvozenych od XFG se 6 variant umistilo mezi top 20 nejéetnéjsimi variantami v Evropském @ XBB1S5
regionu top 20 nejéetn&jimi variantami v Evropském regionu XFG, XFG.3, XFG.3.3, XFG.3.4.1, : :E:E”
XFG.14.1.1 a XFG.17.2.1). BA.3.2.x (Cikada) - za posledni mésic byl zachycen 1 sekvenovany vzorek - m;
varianty BA.3.2. Z variant odvozenych od BA.3.2.x se 10 variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjsimi 8 s
variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.3.2, BA.3.2.2, RE.2, RE.2.1.1, RE.2.2, RE.2.2.2, . o2
RE.2.2.4, RE.2.2.5, RE.2.2.6 a RE.2.3). Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus) se 3 varianty umistili | @ raz |
mezi top 20 nejcetnéjsimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: PQ.17.11,PQ.39.1 a @ Pr2
RC.9). | B nNEi181 |
B nB1

Varianty BA.3.2, 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 RE.2.2_s38 Data odbéru vzorka:
RE.2.2 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_2028 ¢ © _ h¥
= PG 17478, 2026 Ve 36 sekvenovanych vzorku s datem leden — brezen 2026
o byla zachycena 23 x varianta XFG.x (Stratus), a 2 x varianta
B _s - . 4 . . e
LF.7.11.2_c1152 RE.2.2 (Cikada), 1 x varianta BA.3.2.2. (Cikada) a 1 x vzorek
— PY.1.1.1_s39 . . vs o ,
— XFG.3_s36 varianta NB.1.8.1 (Nimbus) a dalSich 6 vzorkd odvozenych
[ Faa7 s68 2026 od NB.1.8.1.(PQ.2 - 1 vzorek, PQ.2.1 - 1 vzorek, PQ.2.1.7 -
[ X5085.596 2028 2 vzorky, PQ.17 - 2 vzorky). Tyto varianty patfi mezi
— ;Eg-gg“:w 2026 monitorované varianty podle ECDC a WHO. Mimo tyto
[ e —S - . s .
— XFG.3.32_s40 varianty byly detekovany varianty: PY.1.1.1 (1 vzorek),
— XFG.17.2.1_s37
| xFGa1 s101 2026 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 vzorku:
JN.1.1_reference

KP.2 reference 1. 1. - 19. 3. 2026
—— [F.7.11.2 c1152
XFG.17.2.1_s37 ] . N .
_ XFGé.1_s84_2026 V sekvenacich 36 vzorku s datem leden — brezen 2026 bylo zachyceno 64 % varianty XFG.x
XFG.3.32 540

XFG.3.1_s101_2026 (Stratus), 8 % varianty BA.3.2.x (Cikada) a 3 % varianty NB.1.8.1. Tyto varianty patfi mezi

XF’Z;Z‘E?{Q%B monitorované varianty podle ECDC a WHO. Mimo tyto varianty byly detekovany varianty:

XPG.10_c818 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.22.3_s74
s LF.7.11.2 (1 vzorek) a XFZ.1 (1 vzorek).
T 5.6.21.5100 2026 Ze zakotveného dendrogramu pro Spike protein je patrné, Ze varianta Cikada je ve Spike
XFG 26_s86_2026 proteinu relativné vzddlena od vakcinalnich kmen( i od soucasné kolujicich variant (Stratus),
_ Xi%éffmgozs a proto ma tato varianta vyssi riziko imunitniho Uniku neZ varianta XFG, ktera ma jiz mirné

XFG.8.5 s96 2026 .. . . , s .
XFG.23.1.4_s95 2026 riziko imunitniho uniku podle WHO.

a0 o35 V pfisti zpravé 13. 4. 2026 uvedeme vypis mutaci Spike proteinu vzhledem k aktualnimu

| lxggcg.io;sge vakcinalnimu kmenu.
XFG.3.4.1_s71
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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1111 m XFG.X o
PQ.X Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR

BA.3.2.X
NB.1.8.1 Od 1.12. 2025 — 13. 4. 2026 bylo osekvenovano 64 klinickych vzork(i SARS-CoV-2.
"NW.1.2.3 V tomto obdobi bylo zachyceno 67 % variant odvozenych od XFG (Stratus), 7 %

. :;:(7111112 variant odvozenych od BA.3.2 ( ) a 15 % variant odvozenych od NB.1.8.1
. XF.Z 1 ’ ( ). Tyto varianty patfi mezi monitorované varianty podle WHO a ECDC.
m XGA

BA.3.2.x (Cikdda) v CR

— BA322 s89 2026

Spolecné vyznamné mutace ve Spike proteinu u vSech zachycenych sekvenci (z celkem 64 mutaci)
Mimo RBD - stabilizace vazby na

Receptor binding domain (RBD) ACE2 Furin cleavage site . N
1326V, A348P, S373P, N440R, V445A, LA52V, E554D, E553D, H625R, N641K,
S477N V642G, E654K N679R, A688D

T Dendrogram zachycenych

— RE22.515.25 sekvenci BA.3.2.x:
celogenomova fylogeneticka
analyza podle 93% podobnosti
zakotvend k referenénimu kmeni
Wuhan-Hu-1/2019

RE.2.2_s38_26

geneiousg

— Nextstrain. Nextclade [online]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org prime
- =" Nexiclade  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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Spolecné mutace

Porovnani vzorkl zachycenych v CR od 8. 12. 2025 — 19. 3. 2026. Tyto mutace ve Spike
proteinu byly shodné u vsech zachycenych sekvenci.

Spolec¢né vyznamné mutace ve Spike proteinu u vSech zachycenych sekvenci (celkem detekovano 64 mutaci)
Receptor binding domain (RBD) Mimo RBD Furin cleavage site

1326V, A348P, S373P, N440R, V445A E554D, H625R, N641K, V642G, E654K N679R, A688D

Spolec¢né vyznamné mutace ve Spike proteinu u vSech zachycenych sekvenci (vybér z celkového poctu 64 mutaci Spike proteinu
oproti Wuhan-Hu-1/2019)

Rozdilné mutace

Porovnéni vzorkd zachycenych v CR od 8. 12. 2025 — 19. 3. 2026. Tyto mutace ve Spike
proteinu se u sekvenovanych vzorkd lisily, ackoliv jsou zndmé a popsané v literature.

Mutace, ve kterych se zachycené sekvence lisi ve Spike proteinu
RE.2.2_s98 26
BA.3.2.2_s89 26
RE.2.2_s38_26
RE.2.2_515_25

S:K417N,5:G4965,5:Q498R,S:N501Y
S:G496S,S:Q498R
S:R403K,S:D405N,S:R408S,5:K417N,S:G4965,5:Q498R,S:N501Y

Mutace, ve kterych se zachycené sekvence lisi ve Spike proteinu

Mutace Lokalizace Znamy / predpokladany biologicky efekt vtace Lol ellrees o . » Znar_m,/ b|olog|f:ky,efekt Lo
1326V RBD (N-cast) Strukturdlni zména, muaze ovlivnit stabilitu RBD-down konformace K417N RBD (RBM) ::‘:II;YJJ[Jen;IQI(C:E;e\?atZr;?JOU L prOtIIatEk; typICke pro 2 E BA'l; mirne
A348P RBD Prolin zvySuje rigiditu = zména lokalni struktury, mozny vliv na epitopy
$373P RBD Stabilizuje RBD-down stav, pfispiva k imunitnimu Gniku (Omikron) G496S RBD Unik pred tfidou 3 protilatek; méni lokalni strukturu; typické pro BA.1
N440R RBD Unik pred tfidou 3 protilatek, méni elektrostatiku RBD RBD (ACEZ ) 5 o ' o 5
VA445A RBD Unikovéa mutace, snizuje G&innost nékterych monoklonalnich protildtek Q498R interface) Vyrazné zvySuje vazbu na ACE2 (synergie s N501Y); zvySuje infekénost
L4s2w RBD Zﬁ’,ﬁ'ﬁ;.‘éﬁiﬁi,ﬁ"ﬂ?’! f‘,n:,/: Zﬂla:jﬁsﬁiiﬁ AR Gt e S L RBD (ACE2 Jedna z nejzndméjsich mutaci — silné zvySuje vazbu na ACE2; zvysuje
N501Y
E554D S1 Konzervativni zména, ale v antigenni oblasti; mozny vliv na stabilitu interface) pFEHOSHOSt
H625R 51/52 V blizkosti fzni oblasti; méize ovlivnit dynamiku S1/52 RA03K RBD (blizko Méni naboj v kritické oblasti; mdze ovlivnit interakci s ACE2 a
N641K S1/S2 Zvysuje stabilitu spike triméru, prefuzni konformace RBM) protilétkami
V642G S1/S2 Zvysuje flexibilitu v oblasti S1/52, maze ovlivnit $tépeni D405N RBD .L’J’nik pFed néktery’mi tridami prOtilétek; strukturalni zména v RBD
E654K S1/S2 Méni naboj pobliz furin cleavage site - mUze zvySovat Stépenf Jadru
N679R Furin cleavage site  Zvy3uje efektivitu furinového $tépeni - vyssi infekénost a fuze R408S RBD Unikova mutace; méni elektrostatiku v blizkosti ACE2 vazebného mista
SR 1
— Nextstrain. Nextclade [online]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org g ene [I:)?rLTJ.]Z
'_-_- Nexiclade  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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*V 15. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chripky A/H1pdm
2009. Podil pozitivnich detekci viru chripky typu A tak klesl na mimosezdnni
uroven (1 %). U subtypovanych vzork( stale mirné prevazuje A/H3 nad
A/H1pdm. Virus chtipky typu B byl zachycen v jednom vzorku (1%
incidence).

* Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 631 pfipad( chtipky
typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 285 vzorku. V 55 pfipadech
byl uréen subtyp A/H1pdm, v 230 pfipadech subtyp A/H3. Chtipka typu B
cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze v 20 pfipadech.

* Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni syncytialni
virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho cirkulace z(stdva
vysoka, i kdyz pozorujeme mirny sestupny trend v cirkulaci tohoto viru.
Pozdni cirkulace neni zcela typick3, ale je pravdépodobné disledkem
pozdniho nastupu epidemické viny tohoto viru.

* Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 4 % podilu pozitivnich
detekci.

* DalSimi majoritné cirkulujicimi respira¢nimi viry jsou rhinoviry (17,2 %).
Zvysenou miru cirkulace detekujeme u vir(i parainfluenzy (4 %). Podil
detekci metapneumoviru (HMPV) z(stdva mirné zvyseny (3 %).

* 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 nasleduijici 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 - Smisend infekce

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

12.

110

205
899

1104

Podil
2,4%
0,0%
0,5%
0,5%
53,7%
2,9%
7,8%
0,0%
0,5%
3,4%
2,9%
16,1%
0,0%
0,0%
1,5%
7,8%

13.

123

20

15

66

12
256
921

1177

Podil
3,5%
0,0%
0,4%
0,0%
48,0%
2,0%
7,8%
0,0%
0,0%
5,9%
0,8%
25,8%
0,0%
0,0%
1,2%
4,7%

14.

94

14

11

43

13
199
647

846

Podil
2,5%
0,0%
0,5%
0,0%
47,2%
2,5%
7,0%
1,5%
0,0%
5,5%
2,5%
21,6%
0,0%
0,0%
2,5%
6,5%
23,5%

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 15. KT 2026

15.

44

17

99
418

517

podil
0,0%
1,0%
0,0%
1,0%
44,4%
3,0%
4,0%
2,0%
0,0%
9,1%
3,0%
17,2%
2,0%
0,0%
4,0%
9,1%
19,1%

Kumulativné od 36.KT
3346
55
230
20
1341
162
355
33
60
95
225
1301
15
34
1300
423
8995
32228

41223

Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni
(KT)

tyden

A bez dalsi subtypizace

B

Celkem

12.

6
1
7

Podil

2,9%

0,5%
0,03415

13.
10
0
10

Podil
3,9%
0,0%
0,039

14.

6
0
6

Podil
3,0%
0,0%

0,0302

15.

1
1
2

podil
1,0%
1,0%
2,0%

Kumulativné od 36.KT
3631
20
3651
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Pocet detekci
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200

100
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Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty
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KT

RSV

A

I HRSV

[ SARS-CoV-2

mm HAdV

I HPIV

. HV

s HVIPV

I CoV

mm hBoV

. EV

m SM

—e—A Hlpdm
A H3

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 15. KT 2026 a EU/EHP 14. KT

EU/EHP 14. KT

Pocet pacientl v primarni péci s pfiznaky respiracniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil k normalu.

Cirkulace viru chripky je nizka 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) a A(H1).

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 dominuje varianta BA.3.x (Cikada).

V Evropském regionu prevldda varianta XFG (Stratus). Vzhledem k malému poctu sekvenovanych vzorkl nelze predikovat, zda nové se objevujici varianta Cikada (Ba.3.2.*, RE.*)
se stane majoritné cirkulujici variantou o¢ekdvané podzimni epidemické viny. Vzhledem k jeji velké antigenni odlisSnosti od variant cirkulujicich v poslednich 3 letech bychom
mohli ocekavat doporuceni pro zménu vakcinalnich kmenu. Na jejich predikci je v této dobé brzy. Virus cirkuluje celorocné, ale epidemické maximum muzZeme opét ocekdvat v
zafi az fijnu. Proto je pfipadnou vakcinaci vhodné odloZit na srpen az zafi a verdikt o pfipadném novém sloZeni vakciny.

Virologicka surveillance CR 15. KT

V 15. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A/H1pdm 2009. Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A tak klesl na mimosezdnni tdroven (1 %). U
subtypovanych vzork( stale mirné prevazuje A/H3 nad A/H1pdm. Virus chtipky typu B byl zachycen v jednom vzorku (1% incidence).

Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 631 pripadl chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 285 vzorkd. V 55 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm,
v 230 pripadech subtyp A/H3. Chfipka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze ve 20 pfipadech.

Dominantné cirkulujicim respira¢nim virem je i naddle respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho cirkulace zUstava vysoka, i kdyz
pozorujeme mirny sestupny trend v cirkulaci tohoto viru. Pozdni cirkulace neni zcela typicka, ale je pravdépodobné disledkem pozdniho nastupu epidemické viny tohoto viru.
Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 4 % podilu pozitivnich detekci.

DalSimi majoritné cirkulujicimi respiracnimi viry jsou rhinoviry (17,2 %). ZvySenou miru cirkulace detekujeme u virQ parainfluenzy (4 %). Podil detekci metapneumoviru (HMPV)
zGstava mirné zvyseny (3 %).

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se v poslednim tydnu vyznamné snizil oproti vrcholu chripkové epidemie i v porovnani s predchozimi 4 tydny,
proto dochazi i k poklesu absolutnich hodnot vysetfenych vzorkd.

Radi bychom podékovali spolupracujicim nemocnicim a laboratofim, které do NRL pravidelné posilaji pozitivni vzorky.

Komentar k epidemické situaci byl ukonéen a bude sou&asti zpravy pouze v mimoradnych situacich. Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SzU.



