Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
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NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
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EU/EHP 32. KT

Aktivita respiracnich vir(l 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 255 sekvenaci) ze sledovanych variant
prevlada varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni Americe se v sekvenacnich datech projevuje
varianta RW.1.1.

V Asii (za posledni mésic 276 sekvenaci nahranych v GISAID), na rozdil od zbytku svéta, stdle previdada linie NB.1.8.1. (Nimbus).
Konkrétné v Asijském regionu dominuji potomci varianty PQ.16.1.1: SV.1, SV.2, SV.2.1, SV.3, SV4 a SV4.2 (odvozeny od NB.1.8.1).

Pro zvySovani dosahu publikovanych zprav jsme zavedli rubriku vtip pro kalendarni tyden.

SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Zdroje: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org; GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a

C U8 detekce SARI podle véku (c) v 32. KT 2026
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ILIfARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 32. KT 2026
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Chripkova sezéna 2025/26 sekvenacni data, antivirotické rezistence
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V segmentu PA, ktery je relevantni pro ucinnost Baloxaviru, nebyly
nalezeny Zzadné aminokyselinové zmeény spojené se snizenou
citlivosti Ci rezistenci.

Zdroje:

World Health Organization. PA amino acid substitutions associated with baloxavir susceptibility in influenza viruses: WHO reference table, updated 28 November
2025 [online]. Geneva: WHO, 2025 [cit. 2026-08-03]. Dostupné z: https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/

World Health Organization. Summary of neuraminidase amino acid substitutions associated with reduced inhibition by neuraminidase inhibitors (NAl) [online].
Geneva: WHO, 2026 [cit. 2026-08-03]. Dostupné z: https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/
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Variants of Interest (VOI)

Year am v ’ ’ .
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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 30. tydnu - 31. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stale prevlada NB.1.8.1.x. V Evropé a Severni Americe se zacina v
sekvenacnich datech objevovat varianta RW.1.1 (zna¢ime zelené). V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.x (tyto varianty

jsou odvozeny od NB.1.8.1).
arianty odvozeny od BA.2.86.

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



Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
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V Evropském regionu bylo za poslednim mésic osekvenovano 59 vzorkd SARS-CoV-2, mezi nimiz prevlada
varianta XFG (Stratus). V Evropé a Severni Americe se zacina v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta
RW.1.1 a zda se, Ze linie BA.3.2 (Cikdda) je naopak celosvétové na ustupu.

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

Sekvenace SARS-CoV-2 za¢nou probihat az se naakumuluje dostatek vzork( pro naplnéni kapacity sekvenatoru,
Proto prosim vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkl SARS-CoV-2 s CT pod 30.

m Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné
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RW.1.1

Varianta RW.1.1 spada do rekombinantni linie XFJ, ktera vznikla
rekombinaci linii LS.2.1.1 a LF.7.2 (obé odvozené od JN.1, pancestor
BA.2.86) a byla popsdna v dubnu minulého roku. Samotna linie
RW.1.1 byla formalné popsdna v bifeznu 2026 a od té doby je
nalézana hlavné ve Stfedni a Severni Americe.

Konvergentné ziskala mutaci S:A435S, ktera je charakteristicka také
pro varianty NB.1.8.1 a BA.3.2 a muUZe pfispivat ke zvySenému
imunitnimu uniku této linie. Variantu RW.1.1 povazZujeme zajimavou,
ackoliv (zatim) neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC,
zaCiname ji ve zpravach pro prehlednost znacit zelene.

P).2.1

Varianta PJ.2.1 je odvozena od MC.10.1.7, jez také spada do vétve
JN.1 (KP.3.1.1), respektive BA.2.86. Prvni sekvence této varianty byla
nalezena v srpnu minulého roku a dale se sporadicky objevovala
béhem letosni zimy v Ontariu v Kanadé. Tamtéz zacala byt opétovné
nalézana v Cervnu letosniho roku a nasledné se zacala objevovat v
sekvencich odpadnich vod na rtznych mistech USA véetné New
Yorku.

Tato varianta se radi pravdépodobnéé ke kryptickym , tedy se
vyvijela v chronicky nemocném pacientovi a nese znamky saltatorni
(skokové) evoluce. Obsahuje velké mnoZstvi mutaci, z nichz nékteré
jsou typické pro sekvence z chronicky nemocnych pacientd.
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Fylogeneticky strom vétve BA.2.86. Zelenymi Sipkami jsou vyznaceny linie, jejichz rekombinaci
vznikla XFJ, jez se nasledné vyvinula v RW.1.1. Zluta Sipka ukazuje na linii MC.10.1.7, z niz se
skokovou evoluci vyvinula PJ.2.1.

Zdroje:
https://nextstrain.org/nextclade/nextstrain/sars-cov-2/wuhan-hu-

1/orfs?f Nextclade pango=BA.2.86,IN.1,KP.2.3,KP.3.1.1,LF.7,LF.7.2,LP.8.1,15.2.1.1,MC.10.2.1,MV.1,NW.

1.2,PY.1,MC.10.1.7&label=clade:23I

https://www.reddit.com/r/ZeroCovidCommunity/comments/1vosqyq/sarscov2 variants global/

https://www.reddit.com/r/ZeroCovidCommunity/comments/1vcj4uQ/sarscov2 variants global/
https://github.com/sars-cov-2-variants/lineage-proposals/issues/3235
https://github.com/cov-lineages/pango-designation/issues/3237



https://nextstrain.org/nextclade/nextstrain/sars-cov-2/wuhan-hu-1/orfs?f_Nextclade_pango=BA.2.86,JN.1,KP.2.3,KP.3.1.1,LF.7,LF.7.2,LP.8.1,LS.2.1.1,MC.10.2.1,MV.1,NW.1.2,PY.1,MC.10.1.7&label=clade:23I
https://www.reddit.com/r/ZeroCovidCommunity/comments/1vosqyq/sarscov2_variants_global/
https://www.reddit.com/r/ZeroCovidCommunity/comments/1vcj4u0/sarscov2_variants_global/
https://github.com/sars-cov-2-variants/lineage-proposals/issues/3235
https://github.com/cov-lineages/pango-designation/issues/3237
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Dobry den, vazeni ¢tenari,

Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil
zprijemnit ¢teni nasSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven
podpofit jejich dosah. Pro vas, ktefi nas sledujete dlouhodobé,
chceme doplnit seridzni odborné informace o jeden korektni,
tematicky vtip z oblasti epidemiologie, virologie Ci pribuznych obord.
Budeme radi, pokud se na této rubrice budete podilet.

Pokud narazite na tematicky vhodny, ktery by se hodil k publikaci v
nasich zpravach, budeme velmi radi, kdyz nam jej zaslete — bud’
primo mné (lucie.mrazkova@szu.gov.cz), nebo kterémukoli z mych
spoluautort (jmeno.prijmeni@szu.gov.cz), do predmétu prosim
uvedte vtip.

TésSime se na vase podnéty.

S pozdravem a pranim pékného dne tym NRL pro chfipku a
nechripkova respira¢ni onemocnéni.

SO SAD!! THAT WILL
TOTALLY RUIN OUR VACATION
PLANS!...

Zdroj: JANG, Jang. Avian Flu Outbreaks in Europe, Israel, India, Korea and Japan [online]. Korea: Jang Cartoons, © 2026 [cit. 2026-08-14]. Dostupné z: https://www.cartoonstock.com
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b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 33. KT 2026
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| v 1été cirkuluji nékteré z respiracnich vir(.

V poslednim tydnech jsou sporadicky zachyceny
viry chfipky A, detekce hlasi FN Motol.

V ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance
respiracnich virQi byly zachyceny rhinoviry,
enteroviry, viry parainfluenzy a SARS-CoV-2. S
mirnou prevahou ciruluji po celé |éto viry
parainfluenzy a rhinoviry

Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji
mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty
pozitivnich zachytl nelze hovofit o dominanci
zadného ze sledovanych patogend.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
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B
HRSV
HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM

pozitivni

3

negativni
Celkovy pocet
vysetieni:

30.

23

48
341

389

podil
2,1%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
14,6%
18,8%
0,0%
0,0%
2,1%
2,1%
47,9%
0,0%
0,0%
2,1%
10,4%
12,3%

31.

14

39
332

371

podil
5,1%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
10,3%
15,4%
0,0%
0,0%
5,1%
2,6%
35,9%
0,0%
7,7%
7,7%
10,3%
10,5%

32.

13

14

37
326

363

podil
2,7%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
2,7%
35,1%
2,7%
0,0%
0,0%
0,0%
37,8%
0,0%
2,7%
5,4%
10,8%
10,2%

33.

10

14

29
299

328

podil
3,4%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
3,4%
34,5%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
48,3%
0,0%
3,4%
6,9%
0,0%
8,8%

Kumulativné od 36.KT
3361

56
230
24
1568
241
638
38
65
238
249
1977
26
56
1321
554
10642
40483

51125

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

CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce



7;2., Ptaci chfipka A/H5N1 - Australie

‘Eve nt data
Dala updated 16/08/2026 1600 AEST

Published 17/08/2026

siver ot [ »
239 21,265

Giant Petrel . 8
First Australian death of little penguin
*Positive events Hotline reports Pacific Gull I &

with H5 bird flu confirmed on Phillip
Island

Southern Giant-Petrel . 7

Authorities confirm first Australian death of species found
with virus near where it attracts crowds toa ‘penguin
parade’

Black-faced Cormorant I 2

Brown Skua I 2

As of 4pm AEST, 16 August 2026, Australia has 239 confirmed events of H5 bird flu in wild birds. _
Northern Giant-Petrel I 2

+ 10in Western Australia (WA)

Fluttering Shearwater | 1

s 169 in South Australia (SA) ¥ Little Penguin | 1
e 4in New South Wales (NSW) ; e 4 4 Peregrine Falcon | 1
e 1in Queensland (QLD) i ’:‘"“m ; » Unknown Bird I 1
« 53in Victoria (VIC) A White-headed Petrel | 1
e 2inTasmania (TAS) 0 50

As H5 bird flu is confirmed in more locations and species in Australia it will not be necessary to continue testing all species in known
areas of transmission, or to test every bird involved in an investigation. Reporting will be targeted to provide a clear picture of the

national H5 bird flu situation in wildlife in Australia and key developments.

Pfes snahu o co nejcasnéjsi vakcinaci tu¢nakld nejmensich (Eudyptula minor) byly nalezeny
uhynulé kusy na ostrové statu Victoria (Phillip Island).

Zdroje: https://www.agriculture.gov.au/campaigns/birdflu/latest-data#tevent_data : ",‘/_ =
https://www.theguardian.com/world/2026/aug/15/little-penguin-found-dead-with-h5-bird- B T

flu-on-victorias-phillip-island

From abc.net.au



7;”7 Zavér - Virologickd surveillance ARI/ILI v CR 33. KT 2026 a EU/EHP 32. KT
EU/EHP 32. 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 CR cirkuluji celé léto rhinoviry a
viry parainfluenzy, sporadicky detekujeme SARS-CoV-2 a chfipku typu A ( pouze v nonsentinel surveillance — FN Motol).

VétsSinové cirkuluji varianty odvozené pro BA.2.86, varianty odvozené od BA.3.2 (cikada) jsou detekovany minoritné.

SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 33. KT

Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezéné a soucasné neumoznuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.
V poslednich tydnech opakované sporadicky detekujeme viry chfipky A v nonsentinel surveillance.

V rdmci sentinel a nonsentinel surveillance respiracnich vird byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy a SARS-CoV-2. Pocty
detekovanych respiraénich vir(l odpovidaji mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty pozitivnich zachytll nelze hovofit o
dominanci Zzadného ze sledovanych patogendu.

Ptaci chripka H5N1:

USA a Kanada zvaZuji vakcinaci dribeze, USA vytvareji strategické zasoby veterinarni i humanni vakciny. Austrdlie vakcinuje ohrozené
volné zZijici ptaky a ptaky chované v zajeti. Pfes rychlé zahdjeni vakcinace, se zacaly objevovat uhyny tu¢naka nejmensiho na Filipové
ostroveé (Viktorie).

Epidemiologicka surveillance CR

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

Data 0 nemocnosti nadale uvadime na webu SZU.



