Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
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EU/EHP 28. 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 sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 167 sekvenaci) prevlada varianta
XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2.

V Asii, kterd aktudlné patfi k nejvétsim vkladatelim dat (za posledni mésic 333 sekvenaci), na rozdil od zbytku svéta, stdle
prevlada linie NB.1.8.1. (Nimbus). Konkrétné v Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 (odvozena od NB.1.8.1).

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

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



o EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a),
C U8 detekce SARI podle véku (c) v 28. KT 2026

ILIfARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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i EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 27. a 28. KT 2026

Key indicators in week 28, 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 28 Week 27 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary cars ARI 10 rates 10 rates Distribution & Baselins
(6 MEM) {6 MER) of country

MIEM catsgories

LI 11 rates 12 rates 9 Baseline
(10 MEM) {11 MEM) 1 Low
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 11 13 Pooled 0.7%
{median; IQR) (0; 0—0.23%)
RSV ] 12 0.3%
(0; 0—056)
SARS-CoV-2 10 12 1.6%
(0; 0-086)
SARI rates in hospitals SAR 7 rates Srates Distribution 4 Baselins
{4 MEM) 15 MEM) of country

MWEM categorias

SARI test positivity in hospitals Influsnza 5 T Pooled 0.2%

{median; IQR) (0; 0—0.138)
RSV 5 & 03

(0; 008}

SARS-Col-2 4 T 0.4%
(0 0-0.2%)
Intensity Influenza k] 7 Distribution of 3 Baseline

(country-defined) country qualitative
categories

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



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 28. KT 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org

Objem sekvenace v 26. a 27. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W26 to 2026-W27
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Variants of Interest (VOI)
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 BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community
D339H, (6-8)
R403K,
V445H,
G446S,
N4500,
L452W,
N481K,
483del,
E484K,
F4g6P
. 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 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
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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 26 June 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 26. tydnu - 27. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 20 147 333
Evropa 20. 6. - 20. 7. 2026 Severni Amerika 20. 6. — 20. 7. 2026 Asie 20. 6. - 20. 7. 2026
RE.2.2.3(0,65%]
XFG.b.2(4.54% \ KP3 1"_'??59;“ 72%) NEBE.1.4({0.65%) .
XFG.14.1.1(4.54%) 1.3(13.64%) 3 1(1.7288) ——— —— JN.1.18.5(20.69%) BA.2(0.65%) ——
XFG.1.1(4.54% : AFG.3(258%] | |_‘_)(FG.‘I.‘I(D.9?9€)|
XFC.3(4.54%) _ XFG.1.1(2.58%) ——— PQ.50.1(0.97%) 5
X HFG(2.58%) — PQ.5(0.97%) | _—
50,3(13.64%) SB1.1(7.59%) PQ2.1.11(0.97%) |
RE.2.5(2.59%)|—— PQL17.4(0.07%)
S0 1(4.54%) PY.1(2.59% | PCQL14(0.97%) : PQ.16.1.1(49.19%) |
NE.TTOS7%] 7/
I Nigpn | — ks
RE.2.2.1(4.55%) ‘ KFGRE{;E.%‘E;;% NT30(162%) 7 /|
_ RE2.1.201.04% /||
RE.2(4.55%) —— || o 2(5%12).1 (6.9%) { ]
L LF.7.0(4.55%) 200 .2(6. BV 1.1(2.01%) | |
04,
PQ.16.1(4.55% XEGIA1.1(517% |

PY.1.1.1(5.17%) ——

RK.1(18.12%

Evropa 20. 6. - 20. 7. 2026 (VUM) Severni Amerika 20. 6. - 20. 7. 2026 (VUM) Asie 20. 6. - 20. 7. 2026 (VUM)

VOl INA+INA* excluding...

Former VOO Omicron (B.1.1.... Farmer WO Omicran (B.1.1.... ——
Former VUM (KP3+KP3.* ex . ——— VUM (BA3.2+BA32.°)(6.31% —

[vum (NB.1 8.1 +NBABAAL) [ VUM OFGxFae51%

VUM (HFG+XFG.)45.45%)]

VUM (KFG+XFG.*49.66%)

VO (JMN.+IN.1.* excluding...

VOI OM.1+IMA* excluding...

VUM (BA32+BA3 27272 VUM (MB.1.81+NB1.81 ."'J"f..l

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe prevlada linie XFG.x (Stratus). V Asii stale prevliada NB.1.8.1.x s minoritnim vyskytem
] NB.1.8.1.x (Nimbus) BA.3.2.x a XFG.x. Vzhledem k vysokym prispévkim sekvenaci z Asie v soucasné dobé v databdzi 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/
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/



| v 1été cirkukluji nékteré z respiracnich virQ.

V poslednim tydnu detekujeme adenoviry (9,1
%), viry parainfluenzy (9,1 %), metapneumoviry
(13,6 %), rhinoviry (22,7 %) a enteroviry (9,1 %).
V jednom pripad evidujeme virovy zapal plic jako
disledek infekce HMPV muze starSiho 50let.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
AH
B
HRSV
HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM

pozitivni

3

negativni

Celkovy pocet vysetreni:

26.

12

20

47
317

364

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
6,4%
25,5%
0,0%
0,0%
12,8%
4,3%
42,6%
0,0%
0,0%
0,0%
8,5%
12,9%

27.

346
406

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
10,0%
20,0%
0,0%
0,0%
6,7%
1,7%
45,0%
0,0%
8,3%
3,3%
5,0%
14,8%

28.

252
291

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
17,9%
20,5%
0,0%
0,0%
5,1%
0,0%
41,0%
0,0%
7,7%
0,0%
7,7%
13,4%

29.

22
226

248

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
9,1%
9,1%
4,5%
0,0%
13,6%
0,0%
22,7%
0,0%
9,1%
0,0%
31,8%
8,9%

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 29. KT 2026

Kumulativné od 36.KT
3356

56
230
24
1568
229
617
37
65
234
247
1925
26
51
1315
542
10522
39380

49902

Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiraéni syncytidlni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza;
HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV —
Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce



Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty k 29. KT
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CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce
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Vysoce patogenni sutbyp ptaci chripky H5N1 (klad 2.3.4.4b) hlasi Novy Zéland. Nélez potvrzen u migrujicich vodnich ptakd
(chaluha subantarkticka) na plazi Wellington. Soucasné se vysetfuje mladé uhynulé velryby a na pobrezi Australie (plejtvak
obsrovsky) na moznou pritomnost viru H5N1.

Pro specifickou faunu Australie a Nového Zélandu predstavuje virus ptaci chiipky A/H5N1 novou a nezndmou hrozbu, proto
vlady téchto zemi vénuji velkou pozornost ndlezim a soucasné se snazi o maximalni zlepSeni biosecurity principd. Nedilnou
soucasti je posileni financich fondd k ochrané biodiverzity,
Zdroj: The Guardian (https://www.theguardian.com/world/2026/jul/16/new-zealand-first-h5n1-bird-flu-case)

V USA stdle cirkuluje A/H5N1 B.3.13 a D.1.1 ve stddech dojnych krav.

H5N1-infected dairy herds as confirmed by USDA
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https://www.theguardian.com/world/2026/jul/16/new-zealand-first-h5n1-bird-flu-case
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 28. KT 2026 a EU/EHP 27. KT

EU/EHP 28. 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 stale evidujeme varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadajici mezi monitorované (VUM) podle WHO i ECDC.
Vzhledem k malému poctu sekevnacnich dat nelze hovorit o dominujici varianté ani predikovat pfipadné rozsireni nové varianty.

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

Virologicka surveillance CR 29. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezéné, ale soucasné neumozniuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.

* |vlété cirkukluji nékteré z respiracnich vir(i. poslednim tydnu detekujeme adenoviry (9,1 %), viry parainfluenzy (9,1 %), metapneumoviry (13,6 %), rhinoviry
(22,7 %) a enteroviry (9,1 %). V jednom pftipad evidujeme virovy zapal plic jako dlsledek infekce HMPV muze starsiho 50let.

H5N1:

* Vlysoce patogenni sutbyp ptaci chfipky H5N1 (klad 2.3.4.4b) hldsi Novy Zéland. Nalez potvrzen u migrujicich vodnich ptakl (chaluha subantarktickd) na plazi
Wellington. Soucasné se vySetfuje mladé uhynulé velryby a na pobrezi Australie (plejtvak obsrovsky) na moznou pfitomnost viru H5N1.

* V USAstale cirkuluje A/H5N1 B.3.13 a D.1.1 ve stadech dojnych krav.



