Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 20/04/2026

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 15. 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 BA.3.2.x
(Cikada).

V Evropském regionu prevlada varianta Cikada. Z variant odvozenych od BA.3.2 (Cikada) se 4 varianty umistily mezi top 15 nej¢etnéjSimi variantami v Evropském
regionu (konkrétné varianty: BA.3.2.2, RE.1.1, RE.2.1 a RE.2.2). Z variant odvozenych od XFG (Stratus) se 6 variant umistilo mezi top 15 nejcetnéjsimi variantami v
Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG.3, XFG.3.10, XFG.5.1, XFG.6, XFG.6.2.1 a XFG.23.1.3). Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus) se 5 variant umistilo
mezi top 15 nej¢etnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: PQ.2.5, PQ.2.8.1, PQ.4.1, PQ.17.7.2 a PQ.39.1).

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

Zdroj: erviss



ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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EU/EEA molekularni charakterizace vira chiipky dle WGS — kumulativni data EU 15. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W15
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- EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 14. a 15. KT 2026

Key indicators in week 15, 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 15 Week 14 Description Valua
ILIfAR] consultation rates in primary care ARI 1& rates 16 rates Distribution 10 Bas=line
(10 MEN) (10 MEM) of country
MEM catepories
LI 19 rates 21 rates 17 Basz=line
(18 MEM) {19 MEM] 1 Low
ILIfAR] test positivity in primary care Influenza 15 17 Pooled 18%
[median; IQR) (1.1; 0-5%])
RSV 14 16 5.5%
[7.3; 2.6-11%)
SARE-Col-2 14 16 1%
[0; 0-1.4%)
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|5 MEM) {6 MEM) of country
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SAR| vest positivity in hospitals Influenza =l 10 Pooled 3%
[median; IQR) (4; 1.8-5.7%)
RSV =) 10 1%
(13; 5-17%)
SARS-Col-2 9 10 1%
[0.7; 0-1%)
Intensity Influenzs 21 23 Distribution of 15 Baszzline
(country-defined) country qualitative 5 Low
categorias 1 Medium
Geographic spread Influenza 21 22 Distribution of 4 Mo activity
{country-defined) country qualitative £ Sparadic
cEtegoriss 4 Loal
5 Regional

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1) Objem sekvenace v 12. a 13. tydnu 2026

Distribution of 2-weekly country variant proportions
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Variants of Interest (VOI)

Lineage + Countryfirst Spike
WHO additional detected mutations
label mutations (community) of interest

Omicron BA.2.86 n/a 1332V,
D339H,
R403K,
V445H,
G446S,
N450D,
L452W,
N481K,
483del,
E484K,
F486P
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label mutations (community) of interest

| Omicron NB.1.8.1| n/a G184S,
435S,
Ka78I

| Omicron XFG | n/a S31P,

K182R,
K444R,
N487D,
T572I

Omicron BA.3.2 South Africa (1)
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(r): 1326V, G339Y, A348P, S371F, S373P, S375F, R403K, D405N, R408S, K417N, A435S, N440R,
V445A, G446D, L452W, N460K, S477N, T478N, E484K, G496S, Q498R, N501Y, K529N, E554D,
E583D, D614G, H625R, N641K, V642G, E654K, HE655Y, N679R, P681R, A688D, S704L

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

Evropa 20. 3. - 20. 4. 2026 (142 sekvenci) BA.3.2.x (Cikada) Severni Amerika 20. 3. - 20. 4. 2026 (554 sekvenci)
1 NB.1.8.1 (Nimbus) XFG.L1 (15.9 %)

[ XFG.x (Stratus)

Ostatni (14.1 %)

XFG.5.1 (1.4 %) Ostatni (30.7 %)
RE.2.2 (31.0 %)
PQ.4.1 (1.4 %)
XFG.23.1.3 (1.4 %)
PQ.2.5 (1.4 %)

XFG.6 (1.4 %) RE.2 (10.1 %)

20

XFG.3.10 (2.1 %)
44

4
PQ.2.1(1.3 %)

XFG.6.2 (1.3 %)
PQ.2.5.3 (1.4 %)

PQ.17.7.2 (2.1 %)

BA.3.2.2 (2.1 %)

XFG.6.2.1 (3.5 %)
PQ.2.8.1 (8.5 %)

PQ.39.1 (3.5 %)

XFG.2.5.1 (1.6 %
XFG.3.4.1 (1.6 %)

PQ.2.8.1 (4.2 %
Q ) PQ.17 (4.3 %)

RE.2.1(14.8 %)

PQ.4 (16
RE.L1 (7.7 %) XFG.1.1.1 (1.6 NB.1.8.1 (4.0 %)
XFG.14.1.1 (2.2 %)
XFG.3 (7.7 %) PQ.2.1.3 (2.2 %) XFG.1.1.2 (3.4 %)
RE.2.2237%) (2.9 %) XFG.23.1.3 (3.1 %)

w Zdroje: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ (data)
Nextstrain. Nextclade [online]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni varianty)
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V Evropském regionu prevlada varianta Cikada. Z variant odvozenych od BA.3.2 (Cikdda) se 4 varianty B XBE152 8 w7 B HK3
umistily mezi top 15 nejcetnéjsimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.3.2.2, @ XBE131 HEa @ FL15
RE.1.1, RE.2.1 a RE.2.2). Z variant odvozenych od XFG (Stratus) se 6 variant umistilo mezi top 15 @ XBE15 N i‘l : z:j’
nejcetnéj$imi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: XFG.3, XFG.3.10, XFG.5.1, XFG.6, : ;22'1'12” R -
XFG.6.2.1 a XFG.23.1.3). Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus) se 5 variant umistilo mezi top 15 a - ez ® o
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Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC. B RrE226 LG B BA2861
V soucasné dobé se potykame s problémy urceni variant pomoci GISAID a dlivéfujeme spiSe Nextclade, | @ Re22 : B11.529
B

ktery ma lepsi algoritmus na urceni variant. .

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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*V 16. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A/H3.
Podil pozitivnich detekci viru chfipky typu A tak klesl na mimosezénni
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 3 634 pfipad( chtipky
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 v 21
pripadech.

* Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni
syncytidlni virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho
cirkulace z(stdva vysoka. Pozdni cirkulace neni zcela typickd, ale je
pravdépodobné dusledkem pozdniho nastupu epidemické viny tohoto
viru pfi poklesu incidence chfipky.

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

* DalSimi majoritné cirkulujicimi respira¢nimi viry jsou rhinoviry (17,2 %)
a metapneumoviry (9,1 %). ZvySenou miru cirkulace detekujeme u vir(
parainfluenzy (4 %). Podil detekci adenovirli je 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 - Respiracéni 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:

Virologicka surveillance — detekce viru chfipky za

Kalendarni tyden (KT)

AH,pdm
AH,
HRSV

HAdV

HPIV

HV
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CoV
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EV
SARS-CoV-2
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B
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899

1104

13
6
1
7
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ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 16. KT 2026
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0,0%
4,0%
9,1%
19,1%

Kumulativné od 36.KT
3349
55
230
21
1414
165
371
35
60
107
227
1385
17
34
1305
442
9217
33130

42347

Ctyri posledni KT

1

2

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

Kumulativné od 36.KT
3634
21
3655



600

400

Pocet detekci
[¥5]
8

200

100

0

Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty

40. 42. 44. 46. 48. 50. 52. 2. 4. 6. 8. 10. 12. 14. 16. 18. 20. 22. 24. 26. 28. 30. 32. 34. 36. 38. 40. 42. 44. 46. 48. 50. 52. 2. 4. 6. 8. 10. 12. 14. 16. 18. 20. 22. 24. 26. 28. 30. 32. 34. 36. 38.
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



HION2 — Italie potvrdila u pripadu z brezna 2026 import ze Senegalu

* HIN2 byla u ¢lovéka poprvé detekovana v roce 1998. Od roku 2015 vykazuje sezénnost (listopad — duben
v Ciné), zdroj nakazy je vidy drlibez. Interhumdanni prenos nebyl potvrzen.

 Od roku 1998 do bfezna 2026 bylo potvrzeno 196 pfipad, vétdina z Ciny, daldi pfipady hlaseny z Egypta,
Vietnamu , Indie a Ghany.

* Import z Ghany mlzZe naznacit vyssi miru rozsireni nakazy pfti rizikovém chovani (napf. navstéva trzist s
dribezi).

Hiasené lidské pripady HIN2 (2015 - 2025)

&

Zdroj: WHO, CIDRAP

Poéet potvrzenych piipadd
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 16. KT 2026 a EU/EHP 15. KT

EU/EHP 15. KT

Pocet pacient( v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil k normalu.

Cirkulace viru chfipky je nizka ve vSsech zemich EU/EHP. Klesa rovnéz pocet hospitalizovanych osob, vétsina hospitalizovanych osob pro onemocnéni chfipkou je starsi 65 let.
Cirkulace respirac¢niho syncytialniho viru (RSV) zGstava stdle zvySend, pficemz vétsinu hospitalizovanych predstavuji déti do 5 let.

Cirkulace viru SARS-CoV-2 z(istava nizka ve viech vékovych skupindch a nizky je i souvisejici pocet hospitalizovanych. V rdmci sekvenace dominuje varianta BA.3.x (Cikada).
Vzhledem k malému poctu sekvenovanych vzork( nelze predikovat, zda nové se objevuijici varianta Cikdda (BA.3.2.*, RE.*) se stane majoritné cirkulujici variantou o¢ekavané
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 muZeme opét oCekdvat v zati azZ fijnu. Proto je pfipadnou vakcinaci vhodné
odlozZit na srpen az zafi a bude vyrcen verdikt o pfipadném novém sloZeni vakciny.

Virologicka surveillance CR 16. KT

V 16. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A/H3. Podil pozitivnich detekci viru chfipky 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 3 634 pripadl chfipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 285 vzork(. V 55 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm,
v 230 pripadech subtyp A/H3. Chripka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze v 21 pripadech.

Dominantné cirkulujicim respira¢nim virem je i nadale respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho cirkulace zUstava vysoka. Pozdni cirkulace
neni zcela typicka, ale je pravdépodobné dusledkem pozdniho nastupu epidemické viny tohoto viru pfi poklesu incidence chripky.

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

Dalsimi majoritné cirkulujicimi respira¢nimi viry jsou rhinoviry (17,2 %) a metapneumoviry (9,1 %). ZvySenou miru cirkulace detekujeme u virl parainfluenzy (4 %). Podil detekci
adenovirl je mirné zvyseny (3 %).

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se v poslednim tydnu vyznamné snizil oproti vrcholu chripkové epidemie, proto dochazi i k poklesu absolutnich
hodnot vysetrenych vzorkda.

Ptaci chfipka A/HIN2 — humanni pfipad v Italii (brezen 2026): byl potvrzen import ze Senegalu, coZ naznacuje vétsi geografické rozsireni tohoto subtypu. Zdrojem infekce je vidy
dribez.

Radi bychom podékovali vSem spolupracujicim laboratofim, které do NRL posilaji pozitivni vzorky.

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



