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EU/EHP 17. KT

Pocet pacientl s priznaky respiracniho onemocnéni je na zdkladni az nizké urovni.

Evropska data za 17. KT nejsou k dispozici.

Zdroj: erviss
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Variants of Interest (VOI)
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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 11.501
D339H, (6-8)
R403K,
V445H, 10,000
G446S,
N4500,
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Variants under monitoring
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Year and
Lineage+ Countryfirst Spike month Impact  Impact 0
WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission May 2025 Aug 2025 Mow 2025 Feb 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  (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



https://www.erviss.org/
https://www.epicov.org/
https://www.ecdc.europa.eu/

SZU

Kontinent
Pocet sekvenaci

Evropa 2. 4.-4.5. 2026

PQ.4({2.04%)
PO.39,1(2,049%) ——
PQ2.4.4(2.04%) +—
PQ.2.1.6(2.04%) ——4
PQ2.1.5(2.04%) —~
PO.2.1(2.04%)
PO.17(2.04%) ——
LF.712.04%)
BA.2.2(2.04%) -
XEG.17.3(4.08% |
RT.1(4.08%)
RP.114.08%)
RE.2.2.9(6.12%) — | |
RE.2.2.6(6.1296) —
RE.2.1.6(6.12%)

1 RE.2.1.4(14.20%)

RE.2.3(14.29%)

- BA.3.2.2(B.17%)

BA.2(6.12%)

Evropa 2. 4.-4.5.2026 (VUM)

VOI N +IN? excluding... i
Former WVOC Cmicron (B.1.1.... —

| VUM O{FG+XFG.%)(15.63%)

| VUM (NB1B1+NB1E15(_

BA.3.2.x (Cikada)
[ 1 NB.1.8.1 (Nimbus)
[ XFG.x (Stratus)

- VUM (BA3.2+BA3.271(56.2...

AR 8 ope a Seve .
Evropa Severni Amerika
64 236

Severni Amerika 2. 4.-4.5. 2026

KFG11.502.41%)

16— /
RY.1(2.41%)
RC.1(2.41%)
PQ.2,1(2,41%

XFG.6.2(3.01%)

SH.(10.24%

XFG.1.1.3(3.01%)

XFG.1.1.1(3.015)
RP1{3.01%)

| XFG 1413629 II — RE.2.5(B.43%)
HFC.3(3.62%) —— |
RL.2(4.82%) y y
NG 11264250 ] \
HKFG(5.42%)

Severni Amerika 2. 4.-4.5. 2026 (VUM)

Former VOC Omicron {(B.1.1.... ——
VO N +IN.1* excluding..
VUM (BAS2+BAS27(11.8...

| vum orG-xrastzrs |

| VUM (MB.1.8.1+NBE.1.8.1.90. |

Asie
174
Asie 2.4.-4.5. 2026

JN.1.18.5(0.64%)

XFG.6(1.27%)

RE.1.1.4(1.27%) |-
INI30(1.07%)]
XFG.14.1.1(1.91%) |~
RV.1(1.91%)
RK1(1.91%) | /|
RE1(1.91%) |/ /
Ora1o%] /
PQ2.1.16(3.19%) | |
PQ.16(3,19%
BA.3.2(3.19%)
RE.1.1.5(3.82%)
PY.1.1(5.73%)

RR.5(37.58%)

PCQL16.1.1(10.19%)

XFG.5.1{9.5606

Asie 2. 4. - 4.5. 2026 (VUM)

Former VOO Omicron (B.1.1....
VUM (BA3.2+BA3.2%)(5.77%)

| vum oec-xrezos9%)

| VUM (NE.1.8.1+MB.1.8.1.5)]

Z grafl vyplyva, Ze na kazdém ze zobrazenych kontinent( je rlizné zastoupeni sledovanych variant (VUM). V
Evropském regionu prevlada varianta BA.3.2.x (Cikada). V severni Americe je nejvyssi Cetnost variant odvozenych od
XFG (Stratus) a v Asii maji nejvyssi etnost varianty odvozené od NB.1.8.1 (Nimbus).

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 3

——— VOl IM.1+IN® excluding...



May 2025 Jul 2025 Sep 2025 MNowv 2025 Jan 2026 Mar 2026
Date

V Evropském regionu za posledni mésic bylo osekvenovano 64 vzork(i SARS-CoV-2, ve kterych prevlada
varianta BA.3.2.x (Cikada). Z variant odvozenych od BA.3.2.x se 9 variant umistilo mezi top 20 nej¢etnéjSimi
variantami v Evropském regionu: BA.2 (v GISAID uréeno odlisné nez podle Nextclade BA.3.2.x, jiz bylo feSeno
na webexu NRL), BA.3.2, BA.3.2.2,RE.2.1.4, RE.2.1.6, RE.2.2.6, RE.2.2.9, RE.2.3 a RT.1. Z variant odvozenych od
XFG (Stratus) se 2 varianty umistily mezi top 20 nej¢etnéjsimi variantami v Evropském regionu: RT.1 a XFG.17.3.
Z variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus) se 8 variant umistilo mezi top 20 nejcetné;jSimi variantami v
Evropském regionu (tento vysledek je do znacné miry zkresleny nizkym poc¢tem sekvenaci v regionu, nebot v 7
variantach je ¢etnost sekvenci 1, coz neni vypovidajici hodnota a pfi vétSim sekvenacnim objemu by byly tyto
varianty zanedbatelné a nemély by Sanci se probojovat mezi top 20), proto uvadim pouze variantu: PQ.2.1.1,
kterd méla Cetnost vyssi nez 1 (4 sekvence).

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

V CR byly zachyceny a osekvenovany za posledni mésic 2 vzorky, oba vzorky spadaly do variant odvozenych od
BA.3.2.x (Cikdda), konkrétné varianty: RU.1 a RE.2.2.6.
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* V 18. KT byl zachycen pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A.
* Podil pozitivnich detekci virli chfipky klesl na mimosezénni Uroven.

* Od 40. KT bylo v sentinelové i nonsentinelové surveillance detekovano
celkem 3 632 pripadl chripky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano
pouze 284 vzork(. V 55 pripadech byl uréen subtyp A/Hlpdm, v 229
pripadech subtyp A/H3.

Chtipka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze ve 22
pfipadech.

* Dominantné cirkulujicim respiranim virem je nyni rhinovirus (54,9 %),
zachyt respiracniho syncytidlniho viru (RSV) postupné klesa a v

soucasné dobé ¢ini necelych 12 % vSech pozitivnich zachytd.

* DalSimi majoritné cirkulujicimi respiracnimi viry jsou viry parainfluenzy
a metapneumovirus, jejichz podil Cini 14,7 % resp. 7,8 %.

* Podil detekci SARS-CoV-2 je velmi nizky.

* Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se i
nadale snizuje.

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 18. KT 2026 (pfedb&Znd data)

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT) 15. Podil 16.  Podil  17. Podil 18. podil Kumulativné od 40.KT

Detekce viru A 1 2 1 1 3348
AH,pdm 1 0 0 0 55
AH, 0 0 0 0 229
B 2 22
HRSV 65 359% 77 351% 48 27,7% 12 11,7% 1498
HAdV 3 1,6% 6 27% 5 2,8% 2 169
HPIV 7 3,8% 28 12,8% 16 92% 15 147% 401
HV 2 2 0 0 35
MP 0 0 1 0 52
HMPV 12 6,6 % 17 7,7% 19 109% 8 7,8% 141
CoV 4 2,9% 3 1,4% 2 1 194
HRV 62 342% 59 269% 68 393% 56 549% 1431
hBoV 2 2 0 1 17
EV 0 0 0 0 32
SARS-CoV-2 7 3,8% 2 1 2 1144
SM 14 7,7% 20 91% 10 5,8% 4 3,9% 443
pozitivni 181 219 173 102 9211
negativni 743 791 688 496 32439

Celkovy pocet vysetreni: 924 1010 861 598 41650

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



Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty
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Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 18. KT 2026 a EU/EHP 17. KT

Pocet pacient s priznaky respiracniho onemocnéni je na zakladni az nizké Urovni.

Evropska data za 17. KT nejsou k dispozici.

Virologicka surveillance CR 18. KT

V aktualnim kalendafnim tydnu byl zachycen pouze 1 vzorek obsahujici virus chfipky A. Podil pozitivnich detekci virt chfipky klesl na mimosezénni
uroven.

Od 40. KT bylo v sentinelové i nonsentinelové surveillance detekovano celkem 3 632 pfipadl chtipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypovano pouze 284
vzorku. V 55 pripadech byl uréen subtyp A/H1pdm, v 229 pripadech subtyp A/H3. Chtipka typu B cirkulovala minoritné a byla detekovana pouze ve 22
pfipadech.

Dominantné cirkulujicim respiranim virem je nyni rhinovirus (54,9 %), zachyt respiracniho syncytialniho viru (RSV) postupné klesa a v soucasné dobé
¢ini necelych 12 % vSech pozitivnich zachyt(.

DalSimi majoritné cirkulujicimi respiraCnimi viry jsou viry parainfluenzy a metapneumovirus, jejichz podil €ini 14,7 % resp. 7,8 %.
Podil detekci SARS-CoV-2 je velmi nizky.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se i nadale snizuje.

Komentar k epidemické situaci

Epidemiologicky souhrn byl ukoncen v 10. KT a bude soucasti zpravy pouze v mimoradnych situacich.

Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SZU.



