Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 24/8/2026

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

EU/EHP 33. KT

Aktivita respiracnich virl ve vétsiné zemi z(istava na mezisezénni Urovni, pricemz ve vsech vékovych skupindch byla hldsena nizka
mira detekce a hospitalizaci. V nékolika zemich zacina pomalu rlst pocet pripadt chripky a SARS-CoV-2 u pacientt nad 65 let.

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 295 sekvenci) 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 222 sekvenci nahranych v GISAID), narozdil od zbytku svéta, stdle previdda 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).

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
(8 detekce SARI podle véku (c) v 34. KT 2026
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ILI/&RI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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b)

5-50 years

SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 34. KT 2026
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Chripkova sezéna 2025/26 sekvenacni data, antivirotické rezistence

SZU

ve , , v , , subty N Si ptibility d by NA inhibition assays Source of
V chtipkové sezéné 2025/26 bylo vybrano a osekvenovano celkem TComenss | Amino scid subsiuton® | Ll L —UCo Wl g e | Reterenes
62 pacientskych vzorkd. Z nich bylo 42 identifikovano jako virus Typea
. AHINDpdmi9 S110F 110 NI/RI (9.8 10.5) RI (17 18) »* 7 Sur (1,2)
A/H3N2 a 20 Jako A/H]_N 1pdm09' 1117R 17 NI(1) RI (10) ? ? Sur )
E119A 119 NI/RI (6.3-17) RI (17-90) NIRI (7-12) RI (82) Sur; RG (4-6)
E119D 119 RI (25-94) HRI (583-2731) HRI (104-402) HRI {649-702) Clin/Zan: RG (5. 7.8)
EL19G 119 NI(1-T) HRI (113-1306) RIVHRI (51-167) HRI{112-327) RG: Clin/Zan (5, B-10)
V sekvenaénich datech jsme vyhledavali aminokyselinové substituce o m N N N G m o7
. 7 . s o Ve - . <1 o© o« e « e Cell culture- NI (0.5- — Sur; RG: in vitro L6, 11,
spojené s rezistenci vuci antivirotikim Oseltamivir, Zanamivir a it o - Mo A it fen®
. , . B C"L‘:iﬁ;’*‘ Q136R 136 NI{1) HRI (200) HRI (234) RI (33) Sur (13
Baloxavir. U 9 sekvenci viru A/H1IN1pdmO09 byla detekovana BRI 15 RS e b e e s
mutace NA:S247N v segmentu neuraminidazy. U jednoho z téchto b1s2G 1o R e S T s w13
deviti vzorkd byla navic identifikovana i mutace NA:1223T v . 5 i) NGS gt M@ [ cmess | A6
segmentu neuraminidazy. . = s e e G Gt m
ClinNo;
Obé mutace vedou k velmi mirné rezistenci na oseltamivir (Tamiflu), . o R e MED | G | MM
. . . , .. . . . , . vV v [223T 222 NLRI (9-15) NI (3} NI(2) NI{2) Clin/Sur {6, 14)
tedy prakticky jedinému antivirotiku proti chfipce, které je bézné S o N i W T - TS
dostupné v CR. T s10ean npss | W penn | mEmeiE | G o
H275Y 274 HRI (221-2846) NI (0.5-6) RI/HRI (50-751) NI (0.5-4.9) Cn;;;ﬂ:‘:_m (6, 26-35)
R293K 292 RI (33) NI (4} NI () [ RG (5)
N295§ 294 RIHRI (64-208) NI{(2-9) NIRI (3-12) NIi3) RG 4,5.9,13)

V segmentu PA, ktery je relevantni pro ucinnost
baloxavir/marboxilu ( Xofluza - cap dependentni endonukleaza),
nebyly nalezeny Zzadné aminokyselinové zmeény spojené se snizenou
citlivosti &i rezistenci. Tento Iék v CR neni regostrovan.

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/



https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/
https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/laboratory---network/quality-assurance/human-nai-marker-table.pdf?sfvrsn=c6d153ec_5
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Variant praportions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1) Objem sekvenace v 32. a 33. tydnu 2026
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Variants of Interest (VOI)
Year and s | Y i
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
D339H, (6-8) 12.000 11.336
R403K, '
V445H, 10,261
G446, 10,000
N450D, o
L452W,
N481K, 8,000
483del,
E484K, =
F486P z G000
& 4,693
. L] L]
Variants under monitoring 2000 3717
2,394
17841
2,000 :
Year and 1124 .
Lineage+ Countryfirst Spike month Impact  Impact T8l 1Bl g3 o4
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest detected transmissibility immunity severity in EU/EEA .l‘!".l.lg 2025 Mov 2025 Feb 2026 May 2026 AUQ 026
| 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
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i D puce varila AR 0 OpPe a Se
SZU
Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 67 228 222
Evropa 24. 7. -24. 8. 2026 Severni Amerika 24. 7. - 24. 8. 2026 Asie 24. 7. - 24. 8. 2026
REZZ sm REsato pa . RFS3(1.06%)
PQ.2(1.64% = p\,”(gm%)_;- S0 oe )
POT.7(1.06%6) |

PL16.1(1.649) IN.1.30(2.04%) ——5

B.1.401.06%) —
EEGa12.201.50%:)

" 1Ni13.350r$1534;2?] = RW.1.1(9.83%) XF).3.1.2(2.72%)
XFG.14.1.1(3.28%) |~ XFG.14.1.1(2.72%)
w2308 XFGéE-; %-g;? RK.1.1(1.59%) |~
[RW.1.1.3(3.28%) RF5.4(8.2%) o f1 {-34%}; RF.5.4(11.57%) PQ16.1. 1 (1.50%)
RV.2.1(3.28%) N =
RV 1.174.285) |RW.1.1.2(3.4%) XFG 2.64% STAIERES
YL RV.1.1(3.4% SV.3(2.64%
o . RW.1.1.2(8.2%) XFG.1.1(4.08%) SV.2(7.49%) RF.5.4(3.17%) ' _j
— \ av.2.1(4.08%)—— -, RF.5.3.1(3.17%)
R '3(2'35?8{’}1 9%) S=CAEd RW.1.1(5.44%)| —— — LR7.5(6.13%) PQ.16.1(5.82%) — RE.T.2(11.11%)
- RK.1(5.44% JN.1.18.5(5.44%%) 5V.2.1({6.88%)
RK.1(6.AA%A)
BA.3.2(6.88%)

Evropa 24.7.-24.8.2026 (VUM) Asie 24.7.-24.8.2026 (VUM)

A45%)

Severni Amerika 24. 7. - 24. 8. 2026 (VUM)

VUM (BA32+BA3 2 (1.76%) ——
Former ¥OC Omicren (B.1.1.... VLI (RA 2 3+ BA 33 =5 BRI
VUM (XFG+XFG.")(6.34%)

VOI N +IM.1* excluding..

'\«"UM B181+NB181*'
I 1.

] vum peFG +xFG 2 59%) |

—F vuM PG+ XFGM52.24%) |

VUM (ME.1.8.1+NB.1.8.1.5)... I

Former VOC Omicron (B.1.1....

VOI (M +IN1* excluding..

BA.3.2.x (Cikada
NB.1.8 1(x (Nimt))us) 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
— T 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

——— XFG.x(Stratus) jsou odvozeny od NB.1.8.1).
7 RW.1.1

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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(Stratus). V Evropé a Severni Americe se zacina v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. Tato
varianta je potomkem rekombinantni linie XFJ, ktera vznikla rekombinaci linii LS.2.1.1 a LF.7.2. Variantu RW.1.1
povazujeme zajimavou, ackoliv neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC, zacindame ji ve zpravach pro
prehlednost znacit zelené.

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 vzorkd pro naplnéni kapacity

sekvenatoru. Proto prosim v8echna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkd SARS-CoV-2 s C;

pod 30.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z:
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afianta RW.1.1 spada do rekombinantni linie XFJ, kterd vznikla ).2.1 je odvozena od MC.10.1.7, jeZ také spada do vétve JN.1 (KP.3.1.1), am3a

rekombinaci linii LS.2.1.1 a LF.7.2 (obé& odvozené od JN.1, ancestor stejnou ancestorni linii BA.2.86. Prvni sekvence této varianty byla nalezena v srpnu

BA286) a byla popséna v dubnu minulého roku. Samotna linie minulého roku a déle se SporadiCky Objevovala béhem letosni Zlmy v Ontariu v
RW.1.1 byla formalné popsana v bieznu 2026 a od té doby je Kanadé. Tamtéz zacala byt opétovné nalézana v Cervnu letoSniho roku a nasledné se
nalézana predeviim ve Stfedni a Severni Americe. zaCala objevovat v sekvencich odpadnich vod na r{iznych mistech USA véetné New
Konvergentné ziskala mutaci S:A435S, ktera je charakteristicka také Yorku.
pro varianty NB.1.8.1 a BA.3.2 a m(Ze pfispivat ke zvy$enému Tato varianta se radi ke kryptickym, tedy se pravdépodobné vyvijela v chronicky
imunitnimu dniku této linie. Variantu RW.1.1 povaZujeme zajimavou, nemocném pacientovi a nese zndmky saltatorni (skokové) evoluce. Obsahuje velké
atkoliv (zatim) neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC, mnozstvi mutaci, z nichz nékteré jsou typické pro sekvence z chronicky nemocnych
zaCiname ji ve zpravach pro prehlednost znacit zeleneé. pacientd. MC.10.1.7
24C s .
Fylogeneticky strom variant SARS-CoV-2, bez rekombinantnich 248
linii. Barvy oznacuji jednotlivé clady dle Nextclade. Sipky znaci ki i
vyznamné predky vySe popisovanych variant, bliz$i popis viz vyse. BA.2.86 IN.1
\3I T
22E . °®
OO g ®
2 ety o s 15.2.1.1

21L

BA.3.2.x

Zdroj: Nextstrain. Dostupné z: https://nexistrain.org/nexiclade/nextstrain/sars-cov-2/wuhan-hu-1/orfs; GISAID. Dostupné na: https://www.epicov.org/



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.epicov.org/
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Dobry den, vazeni ¢tenafi, | EEE L PEOPLE ARE AVOIDING
Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil ME.,DoC. NOBODY SEEMS TO
zprijemnit Cteni naSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven WANT ME ARCUND
podpofit jejich dosah. Pro vas, ktefi nas sledujete dlouhodobé, AM 1 CRAZY; DoC

chceme doplnit seridzni odborné informace o jeden korektni,
tematicky vtip z oblasti epidemiologie, virologie ¢i pfibuznych 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
spoluautorud (jmeno.prijmeni@szu.gov.cz), do predmétu prosim
uvedte vtip.

Tésime se na vase podnéty.

S pozdravem a pranim pékného dne tym NRL pro chfipku a
nechtipkova respiraéni onemocnéni.

Zdroj: Virus on Therapist’s Couch Cartoon [online]. © Cage Cartoons, 2020 [cit. 2026-08-14]. Dostupné z: https://www.cagecartoons.com
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.;ZU ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 34. KT 2026

e e e Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
| v 1été cirkuluji nékteré z respiracnich viru.

, , . Kalendarni tyden (KT) 31. dil 32. dil 33. dil  34. dil Kumulativné od 36.KT
V poslednich 6 tydnech byly sporadicky zachyceny petekce viru A B B R T e e
viry chfipky A. Vidy v nonsentinel surveillance, 34. i:ﬁ’dm - gg; - ggj —
KT byl prvnim tydnem, kdy byla potvrzena chfipka B 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 24
. . , HRSV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 1568
A/H1N1pdm v sentinel surveillance. Vysledky HAV 4 103% 2 4% 3 83% 2 83% 21
. . ’ ’ s . HPIV 6 15,4% 13 31,7% 12 33,3% 6 25,0% 638
subtypizace non-sentinelovych detekci zatim nejsou HV 00% 1 24% 0,0% 0,0% 38
. ’ o o . o e MP 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 65
z technickych duvodu k dispozici. HMPY T T i o 0 238
CoV 1 2,6% 0,0% 1 2,8% 0,0% 249
HRV 14 35,9% 17 41,5% 15 41,7% 10 41,7% 1977
2 H H 2 1 A 1 hBoV 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 26
V ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance = — T T T -
respiracnich viru byly zachyceny rhinoviry, SARS-Col-2 — 1
enteroviry, viry parainfluenzy, adenoviry a SARS- pozitivni 39 105% 41 102% 36 95% 24 7.9% 10642
negativni 332 361 344 281 40483
CoV-2. Celkovy pocet
vySetteni: 371 402 380 305 51125

Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji
mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty
pozitivnich zachyt( nelze hovofit o dominanci

zadného ze sledova ny'/ch patogen u. 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 - SmiSend 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
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309 26,231

*Positive events Hotline reports

As of 4pm AEST, 23 August 2026, Australia has 309 positive events of H5 bird flu in wildlife. '

« 10in Western Australia (WA)

« 194 in South Australia (SA) §
« 11in New South Wales (NSW) s - . ; ‘
« 1in Queensland (QLD) = ;’-" ' 4
o 2 P
* 86 in Victoria (VIC) s o
Wl

« 7inTasmania (TAS)

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 v
areas of transmission, or to test every animal 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.

Dne 23. srpna 2026 potvrdily australské urady prvni pfipad vysoce patogenni ptaci chfipky HSN1 (HPAI) u lachtana novozélandského
(Arctocephalus forsteri), ktery byl nalezen mrtvy bez viditelnych zranéni pobliz Beachportu v Jizni Australii, pfiblizné 310 km jizné od Adelaide.
Federalni ministr zemeédélstvi uved|, Zze umrti lachtana zrejmé nesouvisi s jinymi nemocnymi nebo uhynulymi morskymi savci a Zze nakazené zvire

drtbeZe ani u hospodarsky vyznamnych savcU. Riziko pro ¢lovéka je stale nizké.
Zdroj: https://www.agriculture.gov.au/

bylo soucasti populace odhadované na priblizné 100 000 lachtan( ve vodach Jizni Austrdlie. Ptaci chripka zatim nebyla potvrzena v chovech

Australian Government
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 34. KT 2026 a EU/EHP 33. KT

EU/EHP 33. KT

» Aktivita respiracnich vir(i ve vétsSiné zemi zUstava na mezisezdnni Urovni, pricemz ve vSech vékovych skupindch byla hlasena nizkd mira
detekce a hospitalizaci. V nékolika zemich zacind pomalu rist pocet pripadd chiipky a SARS-CoV-2 u pacientl na 65 let.

» V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 295 sekvenci) 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.
SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 34. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezéné a soucasné neumoznuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.

e V poslednich 6 tydnech opakované sporadicky detekujeme viry chripky A v nonsentinel surveillance, be 34. KT byla potvrzena detekce viru
chfipky A/HIN1pdm v sentinel surveillance.

* V rdmci sentinel a nonsentinel surveillance respiracnich virt byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy, ADV a SARS-CoV-2.
Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty pozitivnich zachytl nelze hovofit o
dominanci Zzadného ze sledovanych patogend.

Ptaci chfipka A/H5N2 2.3.4.4b

* V Austrdlii byl poprvé potvrzen uhyn lachtana (Arctocephalus forsteri) na ptaci chfipku, jedna se zatim o jednoho jedince z cca 100 000ové
populace na jiznim pobrezi.

Epidemiologicka surveillance CR

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

e Data o nemocnosti nadale uvddime na webu SZU.



