Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 27/7/2026

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Mgr. Jan Nahlovsky, Alena Janypkova, MUDr. Radomira Limberkova, RNDr. Helena Jifincova

EU/EHP 29. 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 133 sekvenaci) ze sledovanych
variant prevlada varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2.

V Asii, kterd aktudlné patri k nejvétsim vkladatelim dat (za posledni mésic 215 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).

Pro zvySovani dosahu publikovanych zprav pridavame rubriku vtip pro kalendarni tyden.

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 29. KT 2026

ILIfARI viralogical surveillance in primary care - weekly test positivity
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Key indicators in week 25, 2026

EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 28. a 29. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 29 Week 28 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary care ARI 10 rates 10 rates Distributicn & Baseline
{6 MEM) {6 MEN) of country
MIEM categories
LI 12 rates 12 rates 10 Baseline
(11 mEM) (11 MEM] 1 Medium
ILIfAR] test positivity in primary care Influenza 11 13 Pooled 1.3%
(median; IQR) (0; o—0ss)
RSV 11 11 0.5%
(0; o—0ss)
SARE-Col-2 11 12 18%
(0; 0—1.2%6)
SARI rates in hospitals SAR Srates 10 rates Distributicn 4 Bazeline
{4 MEM) {5 MEM) of country
MIEM categories
SARI test positivity in hospitals Influenza 7 a8 Pooled 0.4%
(median; IGR) (0; o—56)
RSV 7 7 0.7%
(0; o—0ss)
SARE-Col-2 7 7 1%
(1.1; 0-536)
Intensity Influgnzs 8 9 Distribution of g Baseline

|country-defined)

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org
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Intensity of influenza activity 2026-W29
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org

Dominant influenza virus 2026-W29
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1) Objem sekvenace v 27. a 28. tydnu 2026

Distribution of 2-weekly country variant proportions Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W27 to 2026-W28
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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
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 11533
D339H, (6-8) 12,000
R403K,
V445H,
G446S, 10,000
N450D,
L452W,
N481K, &,000
483del, -
E484K, =
F486P g 6,000
L
. L] L]
Variants under monitoring 4,000
2,000
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission 0
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA Jul 2025 Oct 2025 lan 2026 Apr 2026 lul 2026
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184S, n/a No evidence No No Community Date
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 (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 26 June 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/

.;ZU D ARS-Ca onitorovane varia a varia . OpE

R

6 BA.2.86

Proportion of BA.2.86 (Omicron)
among sequenced cases
during 2026-W27 to 2026-W28
C3 <1%

[ 1% to<25%
3 25%t0<5%
[ 5%to<15%
[ 15%to <25%
B 25%to <50%
==

250%
B2 No data reported

Proportion of BA.3.2 (Omicron)
among sequenced cases
during 2026-W27 to 2026-W28
3 <1%

[ 1%to<25%
3 25%to <5%
[ 5%to<15%
B 15%to <25%
B 25% to <50%
=<1

250%
@22 No data reported

Countries not visible
in the main map extent

@8 wata
22 Liechtenstein

Countries not visible
in the main map extent

@z wata
Liechtenstein

Proportion of NB.1.8.1 (Omicron)
among sequenced cases
during 2026-W27 to 2026-W28

3 <%

[ 1%to<25%
=3 25%to<5%
@ 5%to <15%
E 15%to <25%
B 25%to <50%
. >50%

Proportion of XFG (Omicron)
among sequenced cases
during 2026-W27 to 2026-W28
3 <1%
C 1% 10 <25%
3 25%10<5%
3 5%to <15%
W 15%to <25%
Il 25%to <50%

250%

=
B2 No data reported

Countries not visible
in the main map extent

@z wata
22 Liechtenstein

B2 No data reported

Countries not visible
in the main map extent

2 mata
Liechtenstein
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Kontinent Evropa Severni Amerika
Pocet sekvenaci 22 111
Evropa 27.6.-27.7.2026 Severni Amerika 27.6.—27.7.2026
XFG.6.2(4.54%)
XF?'FEE&%;%%] S LI / RWA.1(11.96%)

ST.1(4.54%) —
SE.2.1(4.55%)

PY1.1(217%) —
PY.1(2.17%5)

A 2 _"'J"
RW.1.3(3.26%

|xFG141.109.78%) |

RV.1(4.55%) ——

RE.2.5(3.26%) —
HFG.6.13(4.35%

RE.1.2{4.55%)

RF.5.3(4.35%

RF.5.3(4.55%) —— RV.1.3(9.09%) QF.2.1(4.35%

e e } PQ16.1.1(4.35%)— % BVA11(7.61%)
[ar2.1i4.55%) $0.3(0.09%) LF.7.9.1(435%) ——

1
— JN.1.18.5(6.52%)
RF.5(6.5296)

KFG.14.1.1(9.09%

IN.1.20(4.35% f
OY.2.1(5.44% !

Severni Amerika 27. 6. -27.7.2026 (VUM)

Former VOC Omicron (B.1.1.
ormoe L (KP F3* £
VUM (NB.1.8.1+MB.1.81.%1(.

Evropa 27.6.-27.7.2026 (VUM)
I WUIM (ME.1.8.1+MNB.1 .3.1.“]{...'

L&

VUM (BA.3.2+BA3.27)(13.6... 1
———— VOI M1 +IN.1* excluding...

VUM (KFG+XFG.*)50%)

| vum perGxFG 73 22341 |

VO IMA+INAT excluding...

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

[XFG51.701.51%)

Asie
215

Asie 27.6.-27.7.2026

MNE.1.1(0.5%)

.,
SV.2.1(1%) - ‘}_

RE.2.1.2(1%)

PQ.50.1(1.01%) 4
BAZ(1.01%) ~ 4

— PQI6.1.1(41.21%) |

PO.2.1.11(1.57%)

PQ17.4(1.51%)|

INLT.3002.010%) ¢

RF.5{2.51%) /
RE.1.1.5(2.51%) |
PY.1.1(3.52%
[Poa6.1(2.52%]
RF.5.3(4.02%)
BA.3.2(5.53%)

|RI{.‘I§2‘I.6‘I% I
Asie 27. 6. - 27. 7. 2026 (VUM)

L LYl w0 hi:)

| e +){FG.’J§6_‘3?%I

VUM (BA32+BA3.2*)(8.77%)

11 —|

VO INA+IN* excluding...

‘—I VUM (NE.1.8.1+NEB.1 .3.1.*}[..'

V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus). V Asii stale pfevliada NB.1.8.1.x
s minoritnim vyskytem BA.3.2.x a XFG.x. Vzhledem k vysokym pfispévklim sekvenaci z Asie v soucasné dobé v
databadzi GISAID prevlada varianta NB.1.8.1, kterd na ostatnich kontinentech neni tolik rozsifena.

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/
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b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 30. KT 2026
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e | vlété cirkuluji nékteré z respiracnich vir0.

e V poslednim tydnu detekujeme nejcastéji rhinoviry,
adenoviry, viry parainfluenzy, ojedinéle
metapneumoviry a SARS-CoV-2.

e Za 29. KT dohlasila laborator FN Motol jednu
detekci chfipky typu A.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

Detekce viru A
AH,pdm
AH,

HRSV

HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV

SARS-CoV-2

SM

pozitivni

negativni

Celkovy pocet vysetreni:

27.

12

27

60
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.

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.

32
352

384

podil
3,1%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
9,4%
12,5%
3,1%
0,0%
9,4%
0,0%
28,1%
0,0%
9,4%
0,0%
25,0%
8,3%

30.

10

25
209

234

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
20,0%
16,0%
0,0%
0,0%
4,0%
0,0%
40,0%
0,0%
0,0%
4,0%
16,0%
10,7%

Kumulativné od 36.KT
3357
56
230
24
1568
235
623
37
65
235
247
1939
26
52
1316
547
10557
39715

50272

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



Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty k 30. KT
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CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce
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Vysoce patogenni subtyp ptaci chfipky H5N1 (klad 2.3.4.4b) je stale
v popredi zajmu v Australii. ZvySuje se pocet detekci i migrujicich
vodnich ptakul, véetné téch, ktefi migruji pouze v ramci australského
kontinentu. Aktualné je potvrzeno 20 detekci z rGznych mist jizni
Austrdlie (viz mapka). Nejc¢astéjsim postizenym lokdInim druhem je
rybak chocholaty (Thalasseus bergii) — viz obrazek.

Pro specifickou faunu Australie a Nového Zélandu predstavuje virus
ptaci chiipky A/H5N1 novou a nezndmou hrozbu, proto vlady téchto
zemi vénuji velkou pozornost nalez(im a soucasné se snazi o
maximalni zlepSeni ochrany v ramci One Health. Nedilnou soucasti je
posileni finanénich fondd k ochrané biodiverzity.

V ramci opatreni (biosecurity) existuje i prediktivni mapa rizika Siteni.

Zdroj: https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu
https://www.birdflutracker.org/

https://ui.epiwatch.app/a

* 10in Western Australia (WA)

« 7 in South Australia (SA)

= 2 in New South Wales (NSW)

« 1in Queensland (QLD).
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https://www.birdflutracker.org/
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 30. KT 2026 a EU/EHP 29. KT

EU/EHP 29. KT

» Aktivita respiracnich vir(i se ve vSech zemich vratila na mezisezénni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupinach byla hldsena nizkd 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 stale evidujeme varianty XFG a NB.1.8.1 spadajici mezi monitorované (VUM) podle WHO i
ECDC. Vzhledem k malému poctu sekvenacnich dat nelze hovorit o dominujici varianté ani predikovat pripadné rozsSireni nové varianty.

* SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 30. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coZz odpovida sezoné, ale soucasné neumoznuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.

* |vlété cirkuluji nékteré respiracni viry. V poslednim tydnu detekujeme nejcastéji rhinoviry , adenoviry, viry parainfluenzy, ojedinéle
metapneumoviry a SARS-CoV-2. Za 29. KT dohlasila laboratof FN Motol jednu detekci chripky typu A.

H5N1:

* V Australii se nadale Siri virus ptaci chripky, a to mezi migrujicimi vodnimi ptaky véetné téch, kteri migruji pouze v ramci australského
kontinentu. Virus byl potvrzen ve 4 statech. K nejpostizenéjsim druhtm patfi rybak chocholaty.

Poznamka: Pridavame rubriku vtip pro kalendarni tyden.



