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EU/EHP . 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 za posledni mésic bylo osekvenovano 80 vzorkd SARS-CoV-2, ve kterych prevldda varianta BA.3.2.x (Cikdda). Z variant odvozenych od BA.3.2.x
se 10 variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: BA.2 (Spatné urceno v GISAID podle Nextclade BA.3.2.x), BA.3,
BA.3.2,RE.2.1.2, RE.2.1.4, RE.2.2, RE.2.2.9, RE.2.3, RS.2 a RT.1). Z variant odvozenych od XFG (Stratus) se 5 variant umistilo mezi top 20 nejcetnéjSimi variantami v
Evropském regionu top 20 nej¢etnéjSimi variantami v Evropském regionu XFG.3, XFG.3.4.1, XFG.5.1, XFG.6.2 a XFG.17.3). Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus)
se 2 varianty umistili mezi top 20 nej¢etnéjSimi variantami v Evropském regionu (konkrétné varianty: PQ.2.1.6 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



EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
detekce SARI podle véku (c) v 16. KT 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



EU/EEA molekularni charakterizace vira chiipky dle WGS — kumulativni data EU 16. KT

Cumulative influenza virus detections by genetic clade, 2025-W40 to 2026-W16
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- EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 15. a 16. KT 2026

Key indicators in week 16, 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 16 Week 15 Description Value
ILf&R] conzultation rates in primary care ARI 15 rates 17 rates Distribution 5 Baseline
{9 MEM) (10 MEM) of country
MIEM catzgories
LI 17 rates 19 rates 14 Baseline
(16 MEM) (18 MEM) 2 Low
ILIfARI test positivity in primary care Influgmza 15 18 Pooled 0.5%
(median; IQR) (0; 0-1.1%)
RSV 14 17 5.7%
(8.9; 5.3-10%)
SARS-CoV-2 14 17 1.6%
(0; 0—1.8%)
SAR| rates in hospitals SAR 12 rates 13 rates Distribution & Baseline
{6 MEM) {7 MEM) of country
MIEM cat=gories
SAR| test positivity in hospitals Influemza 9 11 Pooled 1.6%
(median; IQR) (1.2; 0-2.7%)
RSV 5 1 75%
(6.2; 4.4-14%)
SARS-CoV-2 8 ki 0.8%
[0-3; 0-0.7%5)
Intensity Influemza 13 22 Distribution of 13 Baz=line
(country-defined) country gualitative & Low
cEtegories
Geographic spread Influgmza 18 21 Distribution of 3 No activity
(country-defined) country gualitative 8 Sporadic
categories 3 Local
4 Regional

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org



Intensity of influenza activity 2026-W16
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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

Objem sekvenace v 14. a 15. tydnu 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA
11,732
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 12,000 "
D339H, (6-8)
R403K,
VA445H, 10,000
G4465,
N450D,
La52W, 8,000
N481K, -
483del, 3 5000
E484K, '33
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. R R 4,000
Variants under monitoring
2,000
Year and o
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission Apr 2025 Aug 2025 Dec 2025 Apr 2026
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA Date
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184S, 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,
T572I
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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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 14. tydnu - 15. 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
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i ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 17. KT 2026

*V 17. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chripky A/Hlpdm V“f'olog'(:ka' Surve”lance — data za 4 poslednl' KT
2009. Podil pozitivnich detekci viru chripky typu A tak klesl na mimosezdnni

uroven (1 %). U subtypovanych vzork( stale mirné prevazuje A/H3 nad KalendéFni tyden (KT) 14 Podil 15 Podil 16  Podl 17  podi  Kumulativng od 36.KT
A/H1pdm. Virus chfipky typu B byl zachycen v jednom vzorku (1% Betekecliiky £ EE N A 5 I 0.0% 3350
inCidenCE). AH;pdm 0,0% 0,0% 0,0% 1 1,0% 55
. i ., o AH, 1 0,5% 1 04% 1 05% 0,0% 230
* Od 36. KT bylo v surveillance detekovano celkem 3 635 pfipadl chripky B 1 05% 0,0% 00% 1 1,0% 2
typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 285 vzorku. V 55 pfipadech i) AR IS N Tk = N N Lo
v v/ ve HAdV 6 2,9% 5 2,0% 5 2,5% 3 3,0% 170
byl uréen subtyp A/H1pdm, v 230 pfipadech subtyp A/H3. Chtipka typu B o % | 205 | loesl w | 2o s 304
cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze v 22 pfipadech. HV 0,0% 00% 3 15% 2 20% 35
N . v . er s . v s . .. / . v s T MP 1 0,5% 0,0% 0,0% 0,0% 61
Dominantné cirkulujicim respiracnim virem je i nadale respiracni syncytialni e 7 34% 15 59% 11 55% 9 91% =
virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho cirkulace z(stdva Cov 6 29% 2 08% 5 25% 3 30% 231
s . v . , , , . . . HRV 33 16,1% 66  25,8% 43 21,6% 17 17,2% 1432
vysoka, i kdyz pozorujeme mirny sestupny trend v cirkulaci tohoto viru. oy 0.0% 0,0% 00% 2 2,0% 17
Pozdni cirkulace neni zcela typick3, ale je pravdépodobné disledkem EV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 34
/ / . . , . SARS-CoV-2 3 1,5% 3 1,2% 5 2,5% 4 4,0% 1305
pozdniho nastupu epidemické viny tohoto viru. o e | 2 | 2 o] o 1l | = | = 453
* Podil detekci SARS-CoV-2 je nizky a predstavuje 4 % podilu pozitivnich pozitivni 205 256 199 235% 99 19,1% 9386
’ negativni 899 921 647 418 33834
detekci. B
., . L. . L. e .. . . Celkovy pocet vySetreni: 1104 1177 846 517 43220
* 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 (9,1 %).
* Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentineloveé surveillance se v Virologicka surveillance — detekce viru chripky za ¢tyri posledni KT
poslednim tydnu vyznamné snizil oproti vrcholu chfipkové epidemie i v
porovnani s predchozimi 4 tydny, proto dochazi i k poklesu absolutnich
hodnot Vv grafu na na’sled qulci Strané' Kalendarni tyden (KT) 14 Podil 15 Podil 16 Podil 17 podil Kumulativné od 36.KT
A bez dalsi
subtypizace 6 2,9% 10 3,9% 6 3,0% 1 1,0% 3635
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; B 1 0,5% 0 00% 0 0,0% 1 1,0% 22
HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; CoV — Celkem 7 003415 10 0039 6 00302 2 2,0% 3657

Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - Smisena 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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EU/EHP 16. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni se ve vétsiné zemi navratil k normalu. Cirkulace viru chfipky 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 respira¢niho syncytialniho viru
(RSV) zGstava stale zvysend, pricemz vétsinu hospitalizovanych predstavuji déti do 5 let. Cirkulace viru SARS-CoV-2 z(istdva nizka ve vSech vékovych skupinach a nizky je i souvisejici pocet
hospitalizovanych. V rdmci sekvenace dominuje varianta BA.3.x (Cikada).

V Evropském regionu za posledni mésic bylo osekvenovano 80 vzork( SARS-CoV-2, ve kterych prevlada varianta BA.3.2.x (Cikada).

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

Virologicka surveillance €R 17. KT

V 17. KT jsme detekovali pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A/H1pdm 2009. 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 3 635 ptipadd chfipky typu A, z
tohoto poctu bylo subtypovano pouze 285 vzorkd. V 55 pripadech byl ur¢en subtyp A/H1pdm, v 230 pfipadech subtyp A/H3. Chtipka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze v 22
pripadech. Dominantné cirkulujicim respira¢nim virem je i nadale respiracni syncytialni virus (RSV), kdy podil pozitivnich predstavuje 44,4 %. Jeho cirkulace z(stava 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 respirac¢nimi viry jsou rhinoviry (17,2 %). ZvySenou miru cirkulace detekujeme u virQ parainfluenzy (4 %). Podil
detekci metapneumoviru (HMPV) z(stava zvyseny (9,1 %).

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 dochazii k
poklesu absolutnich hodnot vySetfenych vzorku.

Zvysena cirkulace RSV by méla byt signalem pro vyuZiti moZnosti preventivniho podani pfipravku Nirsevimab (Beyfortus) kojencim do 6 mésiclii véku pIné hrazeného ze ZP.

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 nadéle uvadime na webu SzU.



