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EU/EHP 27. KT

Aktivita respiracnich vir( se ve vSech zemich vratila na mezisezénni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupinach byla
hlasena nizka mira detekce a hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chripky typu A i B.

V dUsledku prechodu ze systému TESSY na EPIPULSE dochdzi k nékterym nekonzistencim v datech, coz vzhledem k sezéné
zasadné neovliviiuje situaci v negativnim smyslu.

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za poslednich 6 tydnt 353 sekvenaci) prevlada
varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2.

V Asii, kterd aktudlné patfi k nejvétsim vkladatelim dat (za poslednich 6 tydn( 658 sekvenaci), na rozdil od zbytku svéta, stdle
previada linie NB.1.8.1.

SloZzeni vakciny proti covid-19 z(istava zatim nezménéno.

Zdroj: erviss



A EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a

1520 detekce SARI podle véku (c) v 27. KT 2026

a) b)

ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity - SARIvirological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 26. a 27. KT 2026

Key indicators in week 27, 2028

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 27 Week 26 Description Value
ILIfAR| consultation rates in primary care ARI 10 rates 11 rates Distribution & Baseling
{5 BMEN) {6 MER) of country
MIEM categories
LI 12 rates 12 rates 10 Baszline
(11 MEM} {11 MEM] 1 Low
ILIfARI test positivity in primary care Influenza 12 14 Pooled 056
{mediarn; IQR) (0; o—0%6)
RSV 11 13 03%
[0; 0—08)
SARS-Col-2 11 13 15%
(0; 0-0.6%)
S4FRI ratez in hospitals SAR EBrates 10 rates Distribution 4 Baszline
{4 MEM) 5 MEM) of country
MEM cat=gories
SAR| test positivity in hospitals Influenza 6 8 Pooled 0.3%
(median; IQR) (0; 0—0.3%)
RSV 6 7 0.55%
[0; 0-5.4%)
SARS-Col-2 6 7 0.8%
[0: 0-1.4%)
Intensity Influenza 7 10 Distribution of 7 Bazeline
(country-definad) country gualitative
categories

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



Intensity of influenza activity 2026-W27

Intensity of influenza activity 2026-W27
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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 25. a 26. tydnu 2026
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ECDC: SARS-CoV-2 monitorované varianty a varianty zajmu k 13. 7. 2026

Variants of Interest (VOI)

Year and . 1 Y i
Lineage+ Countryfirst Spke  month Impact  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 11.929
12,000
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community
D339H, (6-8) 10221
R403K, 10,000
V445H, BTz
G4465,
N450D, 8,000
La52W, » 6.933
N481K, c Lo74
433del, 3 6000
E484K, I 4675
F486P 4,000 3,661
. L] L]
Variants under monitoring 2345
2,000 1,704 oot
436 q95 g
Year and
Lineage+ Country first ~ Spike month Impact  Impact Jul 2025 Oct 2025 Jan 2026 Apr 2026
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission Dat
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity  in EU/EEA ate
| 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 26 June 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 25. tydnu - 26. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Distribuce variant SARS-CoV-2 v Evropé a Severni Americe k 13. 7. 2026

Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 49 304 658
Evropa 29. 5. - 13. 7. 2026 Severni Amerika 29. 5. - 13. 7. 2026 Asie 29. 5. -13. 7. 2026

RE.2.1.4{2.63%)

RV.1.3(10.53%) o .30(1.9L5Fég){1 -95%) N

PCL5(0.68%
4] I!'

RE.2(2.63%) ——— -
PY.1(2.63%) —— AFG.6.13(2.44%) IN.1.18.5(26.83%)
g [y M XFG(10.53%) XFG.23(2.44%) +—7
PQL16.1.1(2.63%) +— m; F1c131(?4id9?}ﬂ . X
PQL16.1{2.63%) - 3(2. /
TNTI850.63%) —  — | QY.2.1(2.44%) - RUAGT% | PQ16.1.1(44.75%
IN107.A356) SK.1(7.9%) XFG.23.1.3(2.93%) REA.1.5(1.865) - -1.1(44.75%) I
BA.3.2(2.63%) - K';(%g‘;ya%iﬁ;}) 1 PQ.50.1(1.86%
XFG.5.1(5.26%) Eiat BV1.1(10.24%
XFG.23.1(5.26%| —— HFC.3(7.9%) SW.2(3.41%) ( )
5C.1(3.26%) RU1202.41% | xm;ggff;;ga 7
RE.2.3(5.26%) 7] ! [ KFG.1.1(9.76%)
RE.2.2.0(5.26%) -— I| RE.2.5{2.88%) RE2.2.3(2.86%)
RF.5(4.88%) ——
RF.5(12.54%)

Evropa 29. 5. -13. 7. 2026 (VUM) Severni Amerika 29. 5. -13. 7. 2026 (VUM) Asie 29. 5. -13.7. 2026 (VUM)

Farmer WVOI (EG.5+EG.5.*){0...
s moigron (B -

1 VUM (NB181-NB 18150 f— VUM (KP3.1.1+KP3.1.1.5(..
Former VOC Omicron (B1.1.... Former VUM [LR8.1+LRE.1...
Former VUM (KR3+KP3* ex. ~
Farmer VOC Omicran (B11 . — -~
VUM (BA 3 2+BA 3.2 *)(5.95%)

—F vumore+xran51.02%) | JET+NETET.

VUM (BA32+BA32%)(141..
VO JMNA+IN.1* excluding...

——— VUM (XFG+XFG.*)(47.683%]

VUM (NB.1.8.1+NB.1.8.1.9..|

WVOI (N +IN.1F excluding...
VUM (BA32+BA32*(224.

VOI UMA+IN excluding...

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe prevlada linie XFG.x (Stratus). V Asii stale prevlada NB.1.8.1.x s minoritnim vyskytem
[ 1 NB.1.8.1.x (Nimbus) BA.3.2.xa XFG.x. Vzhledem k vysokym pfispévkim sekvenaci z Asie v souCasné dobé v databazi GISAID prevlada
[ XFG.x (Stratus) varianta NB.1.8.1, ktera na ostatnich kontinentech neni tolik rozsirena.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 8



(;zv Vysledky sekvenace SARS-CoV-2 v Evropg, cerven 2025 - Cervenec 2026

Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/



ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 26. KT 2026

i . . oY . ] Kalendarni tyden (KT) 23. podil 24.  podil 25. podil  26. podil  Kumulativné od 40.KT
Maly pocet vzorkt neumoznuje aktualizovat data. Detekce viru A 1oL% 1 10% 1 11% 0,0% 3355
AH,pdm 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 56
AH, 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 229
B 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 23
HRSV 5,8% 2 2,1% 4 4,4% 0,0% 1567
HAdV 4,8% 7 7,2% 4 4,4% 0,0% 2205
HPIV 27 26% 28 28,9% 16 176% 6 316% 590
HV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 37
MP 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 56
HMPV 9 8,7% 5 5,2% 7 7,7% 3  158% 226
CoV 2 1,9% 2 2,1% 1 1,1% 0,0% 206
HRV 37 356% 42 433% 47  51,6% 9 47,4% 1796
hBoV 4 3,8% 1 1,0% 1 1,1% 0,0% 25
EV 1 1,0% 2 2,1% 3 3,3% 0,0% 41
SARS-CoV-2 1 1,0% 3 3,1% 0,0% 0,0% 1149
SM 11 10,6 % 4 4,1% 7 77% 1 83% 508
negativni 517 469 454 216 38440
Celkovy pocet
vysSetteni: 621 566 545 235 46505

iy s

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

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 k 26. KT, maly pocet vzorkl neumoznuje aktualizovat data.
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CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce

Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;



H5N1 — humanni pripady

» KambodZa potvrzuje sv(j 5. pripad lidské ndkazy virem H5N1 v roce 2026: 9 mésicni hol¢icku z Phnompenhu. Zdroj
je zatim neznamy. Virus patfi do reassortantni linie kladu 2.3.2.1e, ktera cirkuluje od roku 2023. Tato reassortanta je
zodpovédnad za vétsinu recentnich pripadl onemocnéni ¢lovéka v tomto geografickém pasmu.

 H5N1 2.3.4.4e obsahuje adaptacni mutace na savce (napf. PB2 L89V, M1 N30D/T215A, NS1 P42S/D92E, HA V226l),
avSak zadny z nich nespada do kategorie ,varovnych signdl(‘ (napr. PB2 E627K/D701N, HA Q226L/G228S atd.).

Reassortment in An Avian Host

Obdobi Poéet pripadu Pocet umrti Smrtnost (CFR) e s
H5N1 Clade =
Od roku 2026 5 1 20,0 % 23.21c — H5N1 Clade — =L
- =\ 2321c =
Od roku 2023 39 16 41,0% H5N1 Clade d " &  Genotype with ’
23.4.4b = —_ Internal Genes mw—-, i
T = from clade 2.3.4.4b - =i
Od roku 2004 95 53 558%* - 3 ot
Shift or Reassortment occurs when two different T T——— l pC——
* Poznamka: Zkratka CFR (Case Fatality Rate) oznaCuje miru smrtnosti neboli podil Influenza A viruses co-infect the same host, swap e ! |
zemrelych z celkového poctu nakaZenych. genetic material, and produce a hybrid S

e Zdroje: https://afludiary.blogspot.com/2026/07/cambodian-moh-announces-5th-human-h5n1.html

* Koirala, P, Maharjan, M., Chapagain, S., Sharma, B. K., Settypalli, T. B. K., Lamien, C. E., & Dundon, W. G. (2025).
Zoonotic Implications of the Co-Circulation of Clade 2.3.4.4b and 2.3.2.1a H5N1 Avian Influenza Viruses in Nepal in
2023. Viruses, 17(11), 1481. https://doi.org/10.3390/v17111481


https://afludiary.blogspot.com/2026/07/cambodian-moh-announces-5th-human-h5n1.html

H5N1 — detekce v Australii

Vysoce patogenni kmen ptaci chripky H5N1 (klad 2.3.4.4b) oficidlné dorazil na australskou pevninu v ¢ervnu 2026.
Timto zachytem Australie ztratila sv(j status posledniho kontinentu, ktery byl pfed touto globalni nakazou chranén.

K dnesnimu dni (13-7- 2026) situace vykazuje nasledujici vyvoj:

Pocet ptipada: Urady eviduji 13 potvrzenych zachytt u divoce Zijicich ptako.

Geografické rozsireni: Pripady jsou hlaseny ze tfi statl — 7 v Zapadni Australii, 5 v Jizni Australiia 1 v Novém Jiznim
Walesu.

Zlomovy nalez u mistnich druht: Zatimco prvni ¢ervnové pfipady se tykaly vyhradné migrujicich subantarktickych
ptdkd (chaluha antarktickd a burndk obrovsky), 10. ¢ervence 2026 potvrdila hlavni veterinarni Iékarka Dr. Beth Cookson
prvni prenos na nemigrujiciho australského morského ptaka — nakaza byla zjiSténa u rybaka chocholatého (Greater
crested tern) pobliz mésta Robe v Jizni Australii. To podle ekologli znamena zacatek nové faze Sireni viru pfimo v
australském ekosystému

Financovani: Australskd vlada vyclenila 113 miliond AUD na posileni biologické bezpecnosti a monitorovacich systéma.

Hlaseni: Pro verejnost plati prisny zakaz dotykat se uhynulych zvirat. Jakékoli podezrelé uhyny ptdkd ¢i saved musi
obcané hlasit na nepretrzitou linku Emergency Animal Disease Hotline (1800 675 888).

Oficidlni prehled: Nejnoveéjsi statistiky a zpravy o vyvoji situace v realném cCase zverejnuje Australské ministerstvo
zemédélstvi, rybolovu a lesnictvi (DAFF) (viz https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu).

Detaily o dopadech na divokou pfirodu monitoruje neziskova organizace BirdLife Australia
(https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu).



https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu
https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu
https://birdlife.org.au/h5n1-avian-influenza/?srsltid=AfmBOoobq_EUlDlpQGw46lkmrOo6UDc61GKqtcAUwGdvrdT3Imgl8HMH

Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 28. KT 2026 a EU/EHP 27. KT

EU/EHP 27. KT

» Aktivita respiracnich vir(i se ve vSech zemich vratila na mezisezédnni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupindch byla hlasena nizkd mira detekce a
hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chfipky typu A i B.

* V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky prevlada varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2.

* V Asii, kterd aktualné patfi k nejvétsim vkladatelim dat, na rozdil od zbytku svéta, stdle prevlada linie NB.1.8.1.

* V této souvislosti je tfeba vzit v Uvahu, Ze celosvétové nizsi poCet sekvenacnich dat neumoznuje vytvorit kvalitni zaklad pro pfedpovéd vyvoje zastoupeni
variant SARS-CoV-2.

* SloZeni vakciny proti covid-19 z(stdva zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 28. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezéné, ale soucasné neumozniuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.

* Vzhledem k probihajicim dovolenym v NRL bude dalsi hlaseni z laboratofi zpracovano do zpravy 20. 7. 2026.

H5N1:
* V Kambodzi byl detekovan dalsi pfipad humanniho onemocnéni virem H5N1, kladu 2.3.4.4e. Jednd se 0 9 mési¢niho kojence. Zdroj nakazy neni znamy.
* HS5N1 2.3.4.4b je od Cervna detekovan ve 3 statech Australie, a to i u nemigrujicich ptakd, coz implikuje Sifeni viru na tomto kontinentu.

Komentar k epidemické situaci

Epidemiologicky souhrn byl ukon&en v 10. KT a bude sou¢dsti zpravy pouze v mimotadnych situacich. Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SzU.



